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VII-1 Introduction

The selection of Primate Lentivirus Protein sequences for the
following alignments was based on the sequences in the com-
plete genome alignment as a starting alignment, and complete
or nearly complete genes from other isolates were added if they
increased the diversity of samples represented.

The annotation is mainly based on knowledge from HIV-1,
and should therefore be taken with a grain of salt for HIV-2 and
SIV sequences.
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VII-2 Sequences

Sequences included in the PLV protein alignments.

Name Accession Proteins Author Reference

H1B.FR.83.HXB2 K03455 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Wong-Staal, F. Nature 313(6000):277-284 (1985)

H1A1.UG.85.U455_U455A M62320 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Oram, J.D. ARHR 6(9):1073-1078 (1990)

H1C.ET.86.ETH2220 U46016 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Salminen, M.O. ARHR 12(14):1329-1339 (1996)

H1D.CD.84.84ZR085 U88822 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gao, F. J Virol 72(7):5680-5698 (1998)

H1F1.BE.93.VI850 AF077336 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Laukkanen, T. Virology 269(1):95-104 (2000)

H1G.SE.93.SE6165_G6165 AF061642 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Carr, J.K. Virology 247(1):22-31 (1998)

H1H.CF.90.056 AF005496 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gao, F. J Virol 72(7):5680-5698 (1998)

H1J.SE.93.SE9280_7887 AF082394 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Laukkanen, T. ARHR 15(3):293-297 (1999)

H1K.CM.96.96CM_MP535 AJ249239 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Triques, K. ARHR 16(2):139-151 (2000)

H1O.BE.87.ANT70 L20587 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vanden
Haesevelde, M.

J Virol 68(3):1586-1596 (1994)

H1O.CM.91.MVP5180 L20571 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gurtler, L.G. J Virol 68(3):1581-1585 (1994)

H1O.CM.94.BCF06 AB485666 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takekawa Unpublished
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H1O.CM.96.96CMA102 AY169803 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)

H1O.CM.98.98CMA104 AY169802 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)

H1O.CM.99.99CMU4122 AY169815 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)

H1O.CM.x.pCMO2_3 AY618998 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Tebit, D.M. Virology 326(2):329-339 (2004)

H1O.FR.92.VAU AF407418 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vartanian, J.P. J Gen Virol 83(Pt 4):801-805
(2002)

H1O.SN.99.99SE_MP1299 AJ302646 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Toure-Kane, C. ARHR 17(12):1211-1216 (2001)

H1O.US.99.99USTWLA AY169814 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)

H1O.US.x.I_2478B AB485668 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takekawa Unpublished

H1N.CM.02.DJO0131 AY532635 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Bodelle, P. ARHR 20(8):902-908 (2004)

H1N.CM.95.YBF30 AJ006022 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Simon, F. Nat Med 4(9):1032-1037 (1998)

H1N.CM.97.YBF106 AJ271370 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Roques, P. AIDS 18(10):1371-1381 (2004)

H1P.CM.06.U14788 HQ179987 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vallari, A. J Virol 85(3); 1403-7 (2011)

H1P.FR.06.RBF168 GQ328744 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Plantier, J.-C. Nat Med 15(8); 871-2 (2009)
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CPZ.CD.90.ANT U42720 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vanden
Haesevelde, M.M.

Virology 221(2):346-350 (1996)

CPZ.CD.06.BF1167 JQ866001 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Li, Y. J Virol 86(19):10776-10791 (2012)

CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 EF535993 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Van Heuverswyn,
F.

Virology 368(1):155-171 (2007)

CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 DQ373065 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Keele, B.F. Science 313(5786):523-526 (2006)

CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 EF535994 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Van Heuverswyn,
F.

Virology 368(1):155-171 (2007)

CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 DQ373066 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Keele, B.F. Science 313(5786):523-526 (2006)

CPZ.CM.98.CAM3 AF115393 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Corbet, S. J Virol 74(1):529-534 (2000)

CPZ.CM.98.CAM5 AJ271369 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Muller-Trutwin,
M.C.

J Med Primatol 29(3-4); 166-72
(2000)

CPZ.GA.88.GAB1 X52154 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Huet, T. Nature 345(6273):356-359 (1990)

CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 AF382828 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Bibollet-Ruche, F. ARHR 20(12):1377-1381 (2004)

CPZ.TZ.00.TAN1 AF447763 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Santiago, M.L. J Virol 77(3):2233-2242 (2003)

CPZ.TZ.01.TAN2 EF394357 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takehisa, J. J Virol 81(14):7463-7475 (2007)

CPZ.TZ.09.UG38 JN091690 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Rudicell, R.S. J Virol 85(19); 9918-28 (2011)
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CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 JQ768416 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takehisa Unpublished

CPZ.US.85.US_Marilyn AF103818 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gao, F. Nature 397(6718):436-441 (1999)

MAC.US.x.239 M33262 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Kestler, H. Science 248(4959):1109-1112
(1990)

SMM.CI.79.SIVsmCI2 JX860430 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)

SMM.LR.89.SIVsmLIB1 JX860431 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)

SMM.SL.92.SIVsmSL92A JX860432 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)

STM.US.89.STM_37_16 M83293 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Novembre, F.J. Virology 186(2):783-787 (1992)

H2A.DE.x.BEN M30502 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Kirchhoff, F. Virology 177(1):305-311 (1990)

H2A.PT.x.ALI AF082339 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Reeves, J.D. J Virol 73(9); 7795-804 (1999)

H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST M31113 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Kumar, P. J Virol 64(2):890-901 (1990)

H2B.CI.x.EHO U27200 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Rey-Cuille, M.A. Virology 202(1):471-476 (1994)
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H2B.GH.86.D205_ALT X61240 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Dietrich, U. Nature 342(6252):948-950 (1989)

H2G.CI.92.Abt96 AF208027 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Brennan, C.A. ARHR 13(5):401-404 (1997)

H2U.FR.96.12034 AY530889 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Damond, F. ARHR 20(6):666-672 (2004)

GOR.CM.04.SIVgorCP684con FJ424871 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takehisa, J. J Virol 83(4):1635-1648 (2009)

GOR.CM.07.SIVgorCP2135con FJ424863 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takehisa, J. J Virol 83(4):1635-1648 (2009)

VER.DE.x.AGM3 M30931 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Baier, M. Virology 176(1):216-221 (1990)

VER.KE.x.9063 L40990 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hirsch, V.M. J Virol 69(2):955-967 (1995)

VER.KE.x.AGM155 M29975 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Johnson, P.R. J Virol 64(3):1086-1092 (1990)

VER.KE.x.TYO1_patent DJ048201 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Omori, T. Patent: WO 2007049749-A 13
03-MAY-2007; DNAVEC
CORPORATION

SAB.SN.x.SAB1 U04005 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Jin, M.J. EMBO J 13(12):2935-2947 (1994)

GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 M66437 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Fomsgaard, A. Virology 182(1):397-402 (1991)

TAN.UG.x.SIVagmTAN1 U58991 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Soares, M.A. Virology 228(2):394-399 (1997)
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DRL.x.x.FAO AY159321 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hu, J. J Virol 77(8):4867-4880 (2003)

MND-2.GA.x.M14 AF328295 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Souquiere, S. J Virol 75(15):7086-7096 (2001)

MND-2.CM.98.CM16 AF367411 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Takehisa, J. ARHR 17(12):1143-1154 (2001)

MND-2.x.x.5440 AY159322 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hu, J. J Virol 77(8):4867-4880 (2003)

MNE.US.x.MNE027 U79412 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Kimata, J.T. J Virol 72(1):245-256 (1998)

RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 HM803690 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Ahuka-Mundeke,
S.

J Gen Virol 2010 Aug 25

RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 HM803689 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Ahuka-Mundeke,
S.

J Gen Virol 2010 Aug 25

RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 AF382829 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Bibollet-Ruche, F. J Virol 78(14):7748-7762 (2004)

RCM.NG.x.NG411 AF349680 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Beer, B.E. J Virol 75(24):12014-12027 (2001)

SYK.KE.x.KE51 AY523867 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Bibollet-Ruche, F. J Virol 78(14):7748-7762 (2004)

SYK.KE.x.SYK173_COMGNM L06042 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hirsch, V.M. J Virol 67(3):1517-1528 (1993)
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LST.CD.88.SIVlhoest447 AF188114 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Beer, B.E. J Virol 74(8):3892-3898 (2000)

SUN.GA.98.L14 AF131870 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Beer, B.E. J Virol 73(9):7734-7744 (1999)

MND-1.GA.x.MNDGB1 M27470 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Tsujimoto, H. Nature 341(6242):539-541 (1989)

LST.CD.88.SIVlhoest485 AF188115 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Beer, B.E. J Virol 74(8):3892-3898 (2000)

LST.CD.88.SIVlhoest524 AF188116 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Beer, B.E. J Virol 74(8):3892-3898 (2000)

LST.KE.x.lho7 AF075269 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hirsch, V.M. J Virol 73(2):1036-1045 (1999)

DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 FJ919724 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Aghokeng, A.F. Infect Genet Evol 10(3); 386-96
(2010)

DEB.CM.99.CM40 AY523865 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Bibollet-Ruche, F. J Virol 78(14):7748-7762 (2004)

DEB.CM.99.CM5 AY523866 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Bibollet-Ruche, F. J Virol 78(14):7748-7762 (2004)

DEN.CD.x.CD1_CMO580407 AJ580407 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Dazza, M.C. J Virol 79(13):8560-8571 (2005)

GSN.CM.99.CN166 AF468659 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Courgnaud, V. J Virol 76(16):8298-8309 (2002)

GSN.CM.99.CN71 AF468658 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Courgnaud, V. J Virol 76(16):8298-8309 (2002)

MON.CM.99.L1_99CML1 AY340701 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Courgnaud, V. J Virol 77(23):12523-12534 (2003)
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MON.NG.x.NG1 AJ549283 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Barlow, K.L. J Virol 77(12):6879-6888 (2003)

MUS-1.CM.01.CM1239 EF070330 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Aghokeng, A.F. Virology 360(2):407-418 (2007)

MUS-
1.CM.01.SIVmus_01CM1085

AY340700 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Courgnaud, V. J Virol 77(23):12523-12534 (2003)

MUS-2.CM.01.CM1246 EF070329 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Aghokeng, A.F. Virology 360(2):407-418 (2007)

MUS-2.CM.01.CM2500 EF070331 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Aghokeng, A.F. Virology 360(2):407-418 (2007)

TAL.CM.00.266 AY655744 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Liegeois, F. Virology 349(1):55-65 (2006)

TAL.CM.01.8023 AM182197 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Liegeois, F. Virology 349(1):55-65 (2006)

OLC.CI.97.97CI12 FM165200 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Liegeois, F. J Virol 83(1):428-439 (2009)

WRC.CI.97.97CI14 AM745105 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Liegeois, F. J Virol 83(1):428-439 (2009)

WRC.CI.98.98CI04 AM713177 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Liegeois, F. J Virol 83(1):428-439 (2009)

WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 AM937062 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Locatelli, S. Virology 376(1):90-100 (2008)

COL.CM.x.CGU1 AF301156 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Courgnaud, V. J Virol 75(2):857-866 (2001)

MAC.US.x.251_1A11 M76764 Vpx Marthas, M.L. J Med Primatol 18(3-4):311-9
(1989)

MAC.US.x.251_BK28 M19499 Vpx Hirsch, V. Cell 49(3):307-319 (1987)
SMM.SL.92.SIVsmSL92B JX860433 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.SL.92.SL92B AF334679 Vpx Chen, Z. J Virol 70(6):3617-3627 (1996)
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SMM.US.04.G078 JX860415 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.G932 JX860416 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M919 JX860417 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M922 JX860418 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M923 JX860419 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M926 JX860420 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M934 JX860421 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M935 JX860422 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M940 JX860423 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M946 JX860424 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M947 JX860425 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M949 JX860426 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M950 JX860427 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M951 JX860428 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M952 JX860429 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.05.D215 JX860413 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.06.FTq JX860414 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.11.SIVsmE660_FL10 JQ864084 Vpx Wu, F. J Virol 86(16); 8835-47 (2012)
SMM.US.11.SIVsmE660_FL14 JQ864087 Vpx Wu, F. J Virol 86(16); 8835-47 (2012)
SMM.US.11.SIVsmE660_FL6 JQ864085 Vpx Wu, F. J Virol 86(16); 8835-47 (2012)
SMM.US.11.SIVsmE660_FL8 JQ864086 Vpx Wu, F. J Virol 86(16); 8835-47 (2012)
SMM.US.86.CFU212 JX860407 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.x.H9 M80194 Vpx Courgnaud, V. J Virol 66(1):414-419 (1992)
SMM.US.x.PGM53 AF077017 Vpx Novembre, F.J. J Virol 72(11):8841-8851 (1998)
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 DQ201172 Vpx Kuwata, T. J Virol 80(3):1463-75 (2006)
SMM.x.x.pE660.CG7G JX648292 Vpx Lopker Unpublished
SMM.x.x.pE660.CG7V JX648291 Vpx Lopker Unpublished
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH U21135 Vpu Wei, X. Nature 422(6929):307-312 (2003)
H101_AE.TH.90.CM240 U54771 Vpu Carr, J.K. J Virol 70(9):5935-5943 (1996)
H102_AG.NG.x.IBNG L39106 Vpu Howard, T.M. ARHR 10(12):1755-1757 (1994)
H103_AB.RU.97.KAL153_2 AF193276 Vpu Liitsola, K. ARHR 16(11):1047-1053 (2000)
H104_cpx.CY.94.94CY032_3 AF049337 Vpu Gao, F. J Virol 72(12):10234-10241 (1998)
H1O.CM.96.96CMABB009 AY169806 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.96.96CMABB637 AY169810 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.97.97CMABB447 AY169813 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.97.97CMABB497 AY169809 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.98.98CMA105 AY169816 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.98.98CMABB141 AY169807 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.98.98CMABB197 AY169811 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.98.98CMABB212 AY169804 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.98.98CMU2901 AY169812 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.98.98CMU5337 AY169808 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.x.pCMO2_5 AY623602 Vpu Tebit, D.M. Virology 326(2):329-339 (2004)
H1O.SN.99.99SE_MP1300 AJ302647 Vpu Toure-Kane, C. ARHR 17(12):1211-1216 (2001)
H1N.CM.02.SJGddd GQ324959 Vpu Vallari, A. ARHR 26(1):109-115 (2010)
H1N.CM.04.04CM_1015_04 DQ017382 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 22(1):83-92 (2006)
H1N.CM.04.04CM_1131_03 DQ017383 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 22(1):83-92 (2006)
H1N.CM.06.U14296 GQ324962 Vpu Vallari, A. ARHR 26(1):109-115 (2010)
H1N.CM.06.U14842 GQ324958 Vpu Vallari, A. ARHR 26(1):109-115 (2010)
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 AY169968 Vpu Nerrienet, E. J Virol 79(2):1312-9 (2005)
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505.c2 JN835460 Vpu Bibollet-Ruche, F. J Clin Invest 122(5):1644-1652

(2012)
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 DQ373064 Vpu Keele, B.F. Science 313(5786):523-526 (2006)
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CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 DQ373063 Vpu Keele, B.F. Science 313(5786):523-526 (2006)
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897.c2 JN835461 Vpu Bibollet-Ruche, F. J Clin Invest 122(5):1644-1652

(2012)
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145.c2 JN835462 Vpu Bibollet-Ruche, F. J Clin Invest 122(5):1644-1652

(2012)
CPZ.TZ.02.TAN3_1 DQ374658 Vpu Takehisa, J. J Virol 81(14):7463-7475 (2007)
CPZ.TZ.06.TAN5 JN091691 Vpu Rudicell, R.S. J Virol 85(19); 9918-28 (2011)
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 FJ424866 Vpu Takehisa, J. J Virol 83(4):1635-1648 (2009)
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Gag start, p17 start p17 end p24 start

membrane binding phosphorylation site

H1B.FR.83.HXB2 MGARASV.LSGGELDRWEKIRLRPGGKKKYKLKHIVWASRELERFAVNPGLLETSEGCRQILGQLQPSLQTGSEELRSLYNTVATLYCVHQRIEIKDTKEALDKIEEEQ............................NKSKKKAQQAAADTG.HSNQVSQNYPIVQNIQG 140
H1A1.UG.85.U455_U455A -------.---KK--S----------N---R---L--------K-TL-------A---Q--------A----T-----------V--------DV-------N----M-............................--N-QRT-----N--.....S---------A-- 136
H1C.ET.86.ETH2220 ------I.-R-EK--A----K-------H-M---L---N----K--L--D--D--A--K--IK----A----T---K--F-----------K-----------------............................-E-QQ-T---G-ADR...GKD---------M-- 138
H1D.CD.84.84ZR085 -------.----K--A------------------------------L-----------K--ME----A-K--------I-----------K------------------............................-N---R------G--.N-S-----------L-- 140
H1F1.BE.93.VI850 ------I.----K--E----Q-------R--M--LI----------LD----------QK-IR-------------K--F----V--Y----AGVT--------L----............................---QQ-T------K-.....----------L-- 136
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -------.-T--K--A----------R-S--I--L-----------L--D----A---Q--MR---------T--IK----A------------V-------EEV-KI-............................K--QE-I----M-K-.N-------------A-- 140
H1H.CF.90.056 -------.----K--A--------------R---L-----------L-------P---L--IE-I--AIK--T---K--F-L--V-----RK-DV------------I-............................---QQ-T------KE.KD-K----------A-- 140
H1J.SE.93.SE9280_7887 ------I.----K--D--------------RI--L-------D---L------SAK--Q---V----A----TQ-IK---------------------M---E----I-............................--N-QQ--K-ET-KK.DNS-----------L-- 140
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TAL.CM.00.266 ----H-AM-T-RA--KY--V----K-----MV-------K-M---GLSDA----K---VK-IEAIYMLEPN---GIK--FGI-CV---I-AG-D-E--EQ-KAEVRKRCHL...GEKKE.TTEEEK.....................VRKATVT-SGQTG----IR-A-Q 145
TAL.CM.01.8023 ----H-AM-T-RA--KY--V----K-----EVR-V----K-M---GLSDA----K---VK-IEAIS-LEPN---GIK--FGI-CV---I-AG---E--EQ-KAEVKKRCHP...VEKKE.ESKG.................TTE-G-VRSAIVT-SGH-G----IR-A-Q 149
OLC.CI.97.97CI12 --GTE-K.IDPEL-KKL-RV---ET---C-RRA-VK--VQ--KHLCID-DD-G-K---KR-VEK-L-LEEG-TQK-K--L-ICIVIL-LQEGLPVRN-I--KKRVKVKE.............................................KKEEQLAM--IR-A-- 124
WRC.CI.97.97CI14 --SGN-IS-APHICEGLQRVH--KDS----QK-----LVK---KLCLDSA-IS-A--VKKLMSH-A-L-PDA-K-VK-IWGMLCV-A-L-E--PCRN-Q--KE-VNV--KK...P...........................................---M-VLRTA.Q 123
WRC.CI.98.98CI04 --SGN--S-APHICEGLQ-VH--K-S----QK--VI-LVK---KLCLDST-IA-ET-TKKLMEH-A-LVPD--K-VK--WGMMCV-A-L-A--PCTN-Q--KE-V-VKDTK...QKEKP.......................................---M-VLRTA.Q 127
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 --SGN-IS-APEICESLQRV---KDS--T--R--L--LVK---KLCLDGK-ISSQ--VKKLCEHIA-LVPE--KTI--IWGMISV-A-LYNN-QVS--QA-IK---VRPRE...EKA.........................................-V-M-VLRGP.Q 125
COL.CM.x.CGU1 --NEQGL.-GKKT-EDLQ-V--KK-K-GC--I--VR-MCT-VS-CVLIFE--KSAT-VA---EKVT-LVD----V-----G.CSVC--L-RKWN-E--Q--EK-V--AYKK...QAMIE.MASKEEEKAK........................KEAEKLDM---TGP.Q 139

416
H

IV
Sequence

C
om

pendium
2013



G
ag

PLV
Proteins

PLV Proteins

CyPA binding major homology region
H1B.FR.83.HXB2 QMVHQAISPRTLNAWVKVVEEKAFSPEVIPMFSALSEGATPQDLNTMLNTVGGHQAAMQMLKETINEEAAEWDRVHPVH.AGPIAPGQMREPRGSDIAGTTSTLQEQIGWMTN.....NPPIPVGEIYKRWIILGLNKIVRMYSPTSILDIRQGPKEPFRDYVDRFYKTL 304
H1A1.UG.85.U455_U455A -P----L-------------D------------------------M---V------------D-----------L----.----P------------------V--------G.....-------D--R----------------V--------------------F--- 300
H1C.ET.86.ETH2220 -----P--A-----------------------T-----------------------------D-----------L----.---V------D-----------------A---G.....---V---D-------------------V-----K--------------F--- 302
H1D.CD.84.84ZR085 ------L-----------I-----N-------------------------------------------------L---Q.---V----------------------------S.....---------------------------V------------------------ 304
H1F1.BE.93.VI850 -----SL-----------I----------------------T--------------------D-----------L----.---AP-----------------------Q---G.....---V---D-------------------V-----K--------------F-V- 300
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -------T-------------------------------------L----------------D-----------M--QQ.---FP---I-------------S-----T---G.....---------------------------V--------------------F-C- 304
H1H.CF.90.056 ---------------------------------------------A----------------D----------------.----P-----------------------A---G.....--A----D-------------------V-----K--------------F--- 304
H1J.SE.93.SE9280_7887 -P----L-----------I-------------------------------I-----------D----------------.--------V-----------------------G.....---------------------------V--------------------F-A- 304
H1K.CM.96.96CM_MP535 ------L-----------I-------------T-----------------------------D---D-------L----.----P-----------------------A---S.....---V-----------------------V--------------------F--- 300
H1O.BE.87.ANT70 -----------------A------N--I----M------ISY-I-----AI----G-L-V---V-----V----T--PP.V--LP---I---T----------Q----H-T-...RPNQ.-----D--RK--V-----M-K----V-----K------------------ 303
H1O.CM.91.MVP5180 -----------------A------N--I----M------V-Y-I-----AI----G-L-V---V----------T--PA.M--LP---I---T----------Q----I-T-.R.GAN..S----D--RK--V-----M-K----V------------------------ 303
H1O.CM.94.BCF06 ------L----------A------N--I----M------V-Y-I-----AI----G-L-V---V----------T--PA.M--LP---L-D-T----------Q----N-I-...RPN-.-V---D--RK--V-----M-K----V-----K------------------ 303
H1O.CM.96.96CMA102 ------L----------A------N--I----M------V-Y-I-----AI----G-L-V---V----------T--IP.V--LP---I---T----------Q----H-T-R....P-NX----D--RK--VX----M-K----V-----K------------------ 303
H1O.CM.98.98CMA104 ------L----------A------N--I----M---X---SY-X-----AI----G-L-V---V----------T--IA.V--LP---I---T--------------VH-T-R....A-N-----D--RK--V-----M-K----V-----K------------------ 303
H1O.CM.99.99CMU4122 -----P-----------A------N--I----M------I-Y-I-----AI----G-L-V---V-----S----T--PA.M--LP-------T----------Q---VH-T-R....A-N-----X--RK--V--X--M-K----V------------------------ 303
H1O.CM.x.pCMO2_3 -----P-----------A------N--I----M------I-Y-I-----AI----G-L-V---V------D---T--PA.V--LP---I-D-T----------Q---VH-I-R....P-QS----D--RK--V-----M-K----V------------------------ 303
H1O.FR.92.VAU ------L----------A--K---N--I----M--------Y-V-----AI----G-L-V-E-V--D---D--KT--PV.V--LP---I---T---------------H-T-R....A-Q-----D--RK--VI----M-K----V-----K-R-E--------Q----- 302
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -----SL----------A------N--I----M------I-Y-T-----AI----G-L-V---V----------T--PA.---LPV--I---T----------Q---VH-I-R....P-Q-----D--RK--V-----V-K----V------------------------ 303
H1O.US.99.99USTWLA -A---PL----------A------N--I----M------ISY-I-V---AI----G-L-V---V------D---T--PP.I--LP---I---T----------Q----H-TSR....PGN----XD--RK--V-----M-K----V------X----------------- 300
H1O.US.x.I_2478B --I--P-----------A------N--I----M------I-Y-I-----AI----G-L-V---V-----S----T--PP.I--LP---I-D-T----------Q---VH-V-R....NPN-----D--RK--V-----M-K----V------------------------ 303
H1N.CM.02.DJO0131 --I--PLT----------I-----N-------M--------A---------------------V----------T--XP.X--LP---L---------------X--VT---S.....---V-------K--V----R-------V---E-K------------------ 309
H1N.CM.95.YBF30 -----PLT----------I-------------M--------S---------------------V------D---T---P.V--LP---L-D-------------A--VA---A.....---V---D--R---V----R-------V---E-K------------------ 306
H1N.CM.97.YBF106 -----PLT----------I-----N--I----M--------S---S-----------------V----------T--AP.V--LP-----D-------------A--VA---S.....-------D--R---V----R-------V---E-K------------------ 306
H1P.CM.06.U14788 --T-MPL----------A------N--I----M------I-D-I-----A-----G-L-V---V----------T---P.V--LP---L---T-G--------K----T---R.....-N-V---D--RX--V-----V-K--C-V-----K-----------X------ 297
H1P.FR.06.RBF168 --T-LPL----------A------N--I----M-----SI-D-I-----A-----G-L-V---V----------T--AP.V--LP---L---T-G-----XX-K----T-I-R.....-N-V---D--RK--V-X---V-K----X-----K------------------ 297
CPZ.CD.90.ANT IAR--PLT---------C----N-N----------------H-------A--D--G---V---V----------L--T-.---VQA--L---T----------V---MQ--ST..PQQ-GGV---D-------M----V--X---V---E-K-----------------I 323
CPZ.CD.06.BF1167 -PR--P-----------T----N-K----------A---I-H-------AI-D--G---V---V------D---L--T-.---LV--TL---T----------IV---Q-V-TPQ..NQGGV---D------------L-K----V-----------------------I 328
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 -LM--PM---------------N-N-------M----------V-----AI----G---V---V-----L----T----.--------L--A------------A---A---A.....---V------R--VV-----V------V-----K------------------ 301
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -----PL-----------------N-------M------------------------------V----------G----.M---P---V---------------A--VA---A.....---V---D--R---V------------A-----K-----T------------ 307
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 -----SL-------------------------M-----------------I--------I---V----------T--I-.----P------------------I---V----S.....---T---D------V------------V-----K------------------ 304
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -LT-NP-----------A------N-------M-----------------I--------I---V--D-------T--T-.----------------------S-E--V----A.....-------D--R---V-------K----V-----K------------------ 294
CPZ.CM.98.CAM3 -L---PM-----------I---N-N-------M----------V-----AI----G---V---V----------T----.---V----L--A------------V---A---A.....---V------R--VV-----V----C-V-----K------------------ 304
CPZ.CM.98.CAM5 --I---M-----------I---N-N-------M----------V-----A-----G---V---V----------L----.--------L--A---------------VA---A.....----------R--VV-----V-K--C-V-----K------------------ 303
CPZ.GA.88.GAB1 ---------------------------------------L---V-----A-----G---V---V----------L--T-.--------L---------------------T-A.....-------DV-R--V------V----C-V------------------------ 312
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 --I---M-----S----A--------------M----------V-----AI----G---V---V----------L--L-.---V-----------------------V----S.....---V------R--VV-----V----C-V-----K----------------V- 306
CPZ.TZ.00.TAN1 VAR--P----------R-I---G-N----------------Y---S---A--E----------V----------A--A-.---QQA-ML---T-A------------VL---T..PQAQGGV---D------------L------V-----K-----------------I 330
CPZ.TZ.01.TAN2 VAR--PL----------T--D-G-K----------------Y---S---AI-E------I---V----------A-XA-.---MQA-ML---S-A--------V---VM---T..PQAQGGV---D------------L------V-----K-----S-----------I 329
CPZ.TZ.09.UG38 AAR--P----------RT--D-G-N-----I----------Y-------AI-D----------V------D---T--A-.---QQA-ML---T-A-------SV---VQ---T..PQAQGGV---D-------I----L------V-----K----------------CI 324
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 TAR--P-----------T----G------------------Y---S---AI-E----------V----------L--A-.---QQA-ML---T-A--------T----Q---TPP..AQGGV---D------------L----N-V-----K-----A-----------I 331
CPZ.US.85.US_Marilyn ------M----------A------N-------M----------V-----AI----G---V---A------D*--T--L-.---------------------------V----A.....-------D--R--VV-----V-K--C-VG----K------------------ 305
MAC.US.x.239 NY--LPL----------LI---K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIRDI------D--LQ--QP..A-.QQ--L---S---------SVD---Q--YR....QQN-----N--R---Q---Q-C----N--N---VK-------QS-------S- 305
SMM.CI.79.SIVsmCI2 NYT-LPL----------LI---K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------II--I------D--LQ--NV..--LPA--L---S----------VD---Q--YR....QQN-V---N--R---Q---Q-C----N--N---VK-------QS-------S- 306
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 NY--LPL-------*--L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I------D*-LQ--QP..S--PA--L--------------VD---Q--YR....QQN-----N--R---Q-R-Q-C----N--N---VK-------QS-------S- 304
SMM.SL.92.SIVsmSL92A NY--LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--LQ--QP..--LPA--L--------------VE---Q--YR....AAN-----N--R---Q---Q-C----N-VN----K-------QS-------S- 306
STM.US.89.STM_37_16 NY--LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-QL--C--E------II--I------D--MQ--QP.P--LPA--L---S---------SPE---Q--YR....QQN-----N--R---Q---Q-C----N-VN---VK-----T-QS-------S- 307
H2A.DE.x.BEN NY--VPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIR-I------D--SQ--IP..--LPA--L-D------------VD---Q--YR....PQN-V---N--R---QI--Q-C--K-N--N----K-------QS-------S- 306
H2A.PT.x.ALI NYT-VPL-----D----L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIR-I------D--VA--IP..--LPA--L--------------VE---Q--FR....PRN-V---N--R---QI--Q-C----N--N----K-------QS-------S- 306
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST NYT-VPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIR-I------D--AQ--IP..--LPA--L--------------VE---Q--FR....PQN-V---S--R---QI--Q-C----N--N----K-------QS-------S- 306
H2B.CI.x.EHO NYS-LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--QQ--SP..--MPA--L--------------VE---Q--YR....PQN-V---N--R---Q---Q-C----N--N----K-------QS-------S- 301
H2B.GH.86.D205_ALT NY--LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--QQ--SP..--MPA--L-D------------VE---Q--YR....AQN-V---N--R---Q---Q-C----N--N----K-------QS-------S- 301
H2G.CI.92.Abt96 NY--LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----CL-Y-I-Q---C--E------IIR-I------X--LQ--QQ..--PPA--X---T----------IE---Q-THR....QQN-----NX-R---X---Q-C---XN--N---VK-------QS-------SX 306
H2U.FR.96.12034 NYA-LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I--D---D--TQ--NQ..--PPA--L--------------VE---Q--YR....PQN-----N--R---Q---Q-C----N--N----K-------QS-------S- 305
GOR.CM.04.SIVgorCP684con -----PL----------A------N--I----M-----SI-Y-I-----AI----G-L-V---V----------Q--AV.V--LPV--L---S-G--------Q---VA---R....N-N-V---D--RK--V-----V-K--C-V-----K------------------ 296
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con -----PL----------A------N--I----M-----SI-Y-I-----AI----G-L-V---V----------L--AV.V--LPV--L---S-G--------Q---VA-I-R....N-N-V---D--RK--V-----V-K--C-V-----K------------------ 296
VER.DE.x.AGM3 AWI-VPL----------A----K-GA-IV---Q-----C--Y-I-Q---VL-D--G-L-IV--I------Q--IA--PP.---LPA--L-D------------V---LE-IYT....A--RVD--A--R-------Q-C-K--N-V-V---------A-K--------AI 317
VER.KE.x.9063 AW--VPL----------A----K-GA-IV---Q-----C--Y-I-Q---VL-D--G-L-IV--I------Q--VT--PP.---LP---L-D------------V---LE-IYT....A--RVD--A--R-------Q-C-K--N-V-V-----------K--------AI 313
VER.KE.x.AGM155 AW--VPL----------A----K-GA-IV---Q-----C--Y-I-Q---VL-D--G-L-IV--I------Q--VT--PP.---LPA--L-D-G----------V---LE-IYT....A--RVD--A--R-------Q-C-K--N-V-V-----------K--------AI 313
VER.KE.x.TYO1_patent AW--VPL----------A----K-GA-IV---Q-----C--Y-I-Q---VL-D--G-L-IV--I------Q--VT--LP.---LPA--L-D-----------SV---LE-IYT....A--RVD--A--R-------Q-C-K--N-V-V-----------K--------AI 313
SAB.SN.x.SAB1 -W---PL-----------I---K--A--V------A---I-Y-I-Q---A--E--G-L-IV-DV------D--LR--PP.QQ-P-Q-VL-D-Q----------I----E-T-R....AQNAVN--N---G------Q-C-K--N-VN----K-------K--------A- 318
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 AW---PL----------C----RWGA--V---Q-----CLSY-V-Q---VI-D--G-L-I---V----------T-RPP.---LPA--L-D-T---------SI----E-TF-....A--R-D--AQ-RK-V----Q-V-Q--N-QKV-----------Q--------A- 307
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -W--TPL----------T----R-GA-IV---Q-----CLSY-I-Q---VI-D--G---II--V--D---Q--IT--PP.---LPA--L-D-----------SVA---E-TF-....A--RVD--R--RG-V----Q-C-K--N-I-V------A----K-------QA- 313
DRL.x.x.FAO -A----------------I---K--A--V---L-----CISY-I-Q---AI-D--G-L-IV-DI------D---R--QV..--LPQ-VL-N-S---------SIE---E-T-R....AQDS-N--A--RQ-VV---QRC-T--N-VN---VK-------K--------A- 307
MND-2.GA.x.M14 TP---G-----------CI---K----IV---I-----CL-Y---G---AI-E--G-L-IV-DV------D--LR--QV..--LPQ-VL-N-T---------SIE---E-T-R....QQEQVN--A---Q--V---Q-C-S--N-VN----K-------K--------A- 307
MND-2.CM.98.CM16 TP---G-----------CI---K----IV---I-----CL-Y---G---AI-D--G-L-IV-DV------D-NLR--QV..--MPQ-VL-N-T---------SIE---E-T-R....EQDAVN--G---Q--V---Q-C-S--N-VN----K-------K--------A- 307
MND-2.x.x.5440 TP---G-----------CI---K----IV---I-----CI-Y---G---AI-D--G-L-IV-DV------D--LR--PV..--MPQ-VL-N-T-N-------SIE---E-T-R....QQDQVN--G---Q--V---Q-C-S--N-VN----K-------K--------A- 307
MNE.US.x.MNE027 NYT-LPL----------LI---K-GA--V-G-Q-----CI-Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--LQ--QQ...APQQ--L---S----------VD---Q--YR....QQN-----N--R---Q---Q-C-K--N--N------------QS-------S- 305
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 -PE--P----------------K-GA--V---------CI-Y-V-Q---AI-E--G-L-IV--V--D---D--LR--NP..--LPA--L---T---------NIA---A-T-R....A-N--A--N--RN--V---Q-C-K--N-VN----K-------K--------A- 306
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 -PE--P----------------K-GA--V---------CI-Y-I-Q---AI-E--G-L-IV--V------D--AR--NL..--LPA--L---T---------SVA---A-S-R....A-N--I--N--RN------Q-C----N-VNV---K-------K--------A- 306
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 -PE-NP----------------K--A--A---------CI-Y-I-Q---AI-E--G-L-IV--V------D--AR---P..---PA--L---T---------SIA---A-T-R....A-N--N--NL-RN---V--Q-W-K--N-VN----K-----S-K--------A- 306
RCM.NG.x.NG411 -PE--P----------------K-GA--V---------CI-Y-V-Q---AI-E--G-L-IV--V--D---D--LR--NP..--LPA--L---T---------NIA---A-T-R....A-N--A--N--RN--V---Q-C-K--N-VN----K-------K--------A- 306
SYK.KE.x.KE51 -WI-VGVNT---KT--EA-NS-K-DASLV-L-QI-T--FI-Y---D---AI-D--G---VI-DV----GS---LQ--QP.QQQQPVAGL-D-SA---------I----E-I-R....Q-N--Q--Q--RQ------Q-C-QV-N-VN----------T-K-------HC- 327
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -WI-TGVPV---KT--EA-NS-K-DASIV-L-Q--T--FI-Y---G---A--D--G---VI-DI----G-A--LE--QP.QQ-APQAGL-D-SA--------SIA---E-I-R....Q-N-VQ-----R-------Q-C-QV-N-V-----K-----I-K-------HC- 330
LST.CD.88.SIVlhoest447 RW--TPL----IQT---I--DRGWK--TVA-----T-K-L-D---V---AI-D--G---II-DH-V--G-----K--QQ.QPAQPG-GL-T-NAT-V--V---VE--LA-T-.....ADT-VD--K---E-V-QAME-V--IHQ-V-VI--K-------KE-A---F-A- 291
SUN.GA.98.L14 NYI--PL----VQT---I----GWK--TVA--A--MT--I-E-I-V---AI-E--G----I-DH-V--S-----M--QQ.QPAQPG-GL-T-N-T----V---VE---Q-IYG..LNGATRVA-QD---G-V-E-MERV--LHQT--VVE------------T---F-A- 294
MND-1.GA.x.MNDGB1 -YQYTP----IIQT---T----KWK-----L----T---ISH---I---A--D--G---V--DV---Q-----LT--QQ.QPAQPG-GL-T-S----------VE--LA--NM....QQNA-N--T---S-----M-RL-KSHC-I--T-V------A-K-------NVM 294
LST.CD.88.SIVlhoest485 RW--TPL----IQT---I--DRGWK--TVA-----T-K-L-D---V---AI-D--V---II-DH-V--G-----T--QQ.QPAQPG-GL-T-NAT-V--V---VE--LA-T-.....ADT-VD--K---E-V-QAME-V--IHQ-V-VM--K-------KE-A---F-A- 291
LST.CD.88.SIVlhoest524 RW--TPL----IQT---I--DRGWK--TVA-----T-K-L-E---V---AI-D--G---II-DH-A--G-----Q--QQ.QPAQPG-GL-T-NAT-V--I---VE--QA-T-.....ADT--D--K---E-V-QAME-V--IHQ-V-VM--K-------K--A---F-A- 289
LST.KE.x.lho7 RW--TPL----IQT---I--DRGWK--TVA-----T-K-L-D---V---AI-D--G---II-DH-V--G-----Q--QQ.QPAQPG-GL-T-NAT-V--V---VE--LA-T-.....ADT-VD--K---E-V-QAME-V--IHQ-V-VM--K-------KE-A---F-A- 294
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 -Y--MPL---IVKT-INA----K----IV-L-QV-A--C--Y-I-GL--AI-DL-G---II-DV---------LQ--QQ..Q-.PQ--L---S-A-----N--VE---A---RAQGVGGG--D--Q--R--V----QRC-K--N--N---VK-------K---------- 336
DEB.CM.99.CM40 -F--MPL---IVKT-INA----K----IV-L-QV-A--C--Y-I-GL--AI-DL-G---II-DV---------LQ--QQ..Q-.PQ--L---S-A-----N--VE---A---RPAGQGQG--D--Q--R--V----QRC-K--N--N---VK-------K---------- 332
DEB.CM.99.CM5 -Y--MPL---IVKT-INA----K----IV-L-QV-A--C--Y-I-GL--AI-DL-G---II-DV---------LQ--QQ..Q-.PQ--L---S-A-----N--VE---A---RPAGQGAG--D--Q--R--V----QRC-K--N--N---VK-------K---------- 328
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 -YQ---L-T-V-KT-I-E--DRK----IV-L--V-A--LI-Y-I-QL--AI-E--G---V--DV-----HD--LA--ANLQQ-LP-AAQ-D-----------SIED--T---R....QQG--N--D-----V-M--Q-V-K--Q-V-----K-----S-K--------A- 332
GSN.CM.99.CN166 -YQ---LNS-I-KT--SI----K-A--TVAL-Q-----CI-Y-M-Q---AI-DY-G-V-II-DV---Q-----LL---P.-A-QPVAGL-D-S-A----V---PN---E-I-R....Q-Q-VN-SD--RK------QRC-K--N-VN----K-------KE-----F-C- 311
GSN.CM.99.CN71 -FQ---LNS-V-KT--SI----K-A--TVAL-Q--T--CI-Y-M-Q---A--DY-G-V-II-DV---Q-----LL--QP.-A-QPVAGL-D-S-A----V---PN---E-I-R....Q-N-VN-AD--RK------QRC-K--N-VN--G-K-------KE-----F-C- 311
MON.CM.99.L1_99CML1 GFQ---VE--L-KT--Q-I---K-A---VAL-Q-----MI-Y-I-QL--AI-D--G-L-II-DV------N--L---QP.PQ-QPNAGLGD-T-A----VS--P-Q--E-I-R....A-N-VQ-SD--RK-V----QRC-K--N-VN----K-------K--------C- 309
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 0
MUS-1.CM.01.CM1239 -FQ--SLNA-I-KT--SI----K-AA--VA--Q--A--TI-Y-M-QL--AI-D--G-I-II-DV---Q-----LL--QP.QQ-QPNAGL-S-S------V---PN---E-I-R....Q-D--N-AD---K---M--QRC-K--N-V-----K-------K--------C- 302
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 -FQ---LNA-I-KT--SI----K-AA--VA--Q--A---I-Y-I-QL--AI-E--G-I-II-DV---Q-----LLN-QP.QQ-QPNAGL-N-T------VS--P----E-I-R....A-N--N-A----K-V-M--QRC-K--N-VN----K-------K------F-C- 302
MUS-2.CM.01.CM1246 -YQ--SL---L-KT--ST----K-A---VAL-Q-----CI-Y-V-Q---AI-D--G-I-LI-DVV--Q--DR-VL--QP.TQ-QPNAGL-Y-S-A-V--VS--PA---E---R....QQD-VN--N--RK------QRC-K--N-VN----K-------K------F-C- 306
MUS-2.CM.01.CM2500 TYQ--SL---I-KT--STI---K-A---VAL-Q-----CI-Y-V-Q---A--D--G-V-LI-DVV--Q-----LL--QP.-Q-QPNAGL-Y-S-A----VS--PA---E---R....QQD-VN--D--RK------QRC-K--N-VN----K---R---K------F-C- 307
TAL.CM.00.266 -YQ---L---L-KT-IATI---K-A--TVAL----A--CI-Y-I-Q---A--E--G---II-DI---Q-S---QM--Q..I--LPA--L---A----------PA--VE-T-R....AQN-VD--A-----V-M--QRC-K--N-VN---VK---R---K-------RC- 309
TAL.CM.01.8023 -YQ---L---L-KT-IATI---K-A--TVAL----A--CI-Y-I-Q---A--E--G---II-DI---Q-----QM--Q..I--LPA--L---A----------PA--VE-T-R....QQN-VD--S-----V-I--QRC-K--N-VN---VK---R---KE------RC- 313
OLC.CI.97.97CI12 IFE-VPLAT---QS---AL-DRG-KS-IV-L---FA--LL-EEI--L--V--DY-G---V---A-----E-Y--Q--QP.I--LPV--IPP--A---V----N--Q-LA-VNA....G...-D--AL----V-I--Q-L-K----VTV------A----S------F-A- 286
WRC.CI.97.97CI14 GPQWDPL----IQT---HI-DRG-GA-SV-F-A--TDR-LSH-I--L--NI-D------II-DIV---IQ----T--QA.----------Q-T------V-ASVEDELA-LAQ.....---VD--S-----VLR--Q-V-QI-V-V-----K-----D-KA-------V- 287
WRC.CI.98.98CI04 GPQWDPL----IQT---HI-DRG-GA-CV-F----TDR-LAH-I--L--NI-D------II--IV---IQD---T--QP.----------Q-T------V-ASVEDELA-LAQ.....----D--AV----VLR--Q-V-QI-V-V-----K-----D-KT-------V- 291
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 GPQWEPL----IQT---HI-DRG-GA-CV-F----TDR-LTH-I--L--NI-D------IV--IV---IT----T--PP.V--LP--A--N-T------V---ME-ELA-LAQ.....Q---DI-A-------R--Q-V-QI-V-------K-----D-KS-----F-V- 289
COL.CM.x.CGU1 GP---PL-----G----C--.GGIA-SLA---L-Y-T--IAY-M-L---ILDT--GFP-V--DE--KK-E-Y-LL---Q..Q-QQQ-AL-Q-TA---T-N--SVA--VA-GE........--..AN--RG--VQS-E-VIQIAR-S-V------S--D-KS------SA- 296
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p24 end p2 start p2 end p7 start Zn motif Zn motif
H1B.FR.83.HXB2 RAEQASQEVKNWMTETLLVQNANPDCKTILKALGPAATLEEMMTACQGVGGPGHKARVLAEAMSQVTNSAT.....IMMQRGNFRNQR...................................KIVKCFNCGKEGHTARNCRAPRKK.........GCWKCGKEGHQMKD 425
H1A1.UG.85.U455_U455A -----T-D-------------------S--R----G------------------------------QQTS......---------GP....................................RRI----------L-K--------.........-------------- 419
H1C.ET.86.ETH2220 -----T-D------D---------------R----G-S--------------A-------------N-TT......----KS--KGPK...................................RAI----------L----------.........-------------- 422
H1D.CD.84.84ZR085 -----------------------------------G----------------S------------A-SASAA....----KS--KGT-...................................-------------I----------.........-------------- 426
H1F1.BE.93.VI850 -------D--G---D-------------------TG----------------S------------A.---......----KS--KG--...................................RV-----------I----------.........------R------- 419
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -------D--G---D---------------R---QG-S--------------S------------ASGA-AA....-----S--KGP-...................................RTI----------L----------.........-------------- 426
H1H.CF.90.056 -----T-D----------------------R---QG-SI-------------S---------------TN-A....----K---KG--...................................-F-----------I----------.........------R------- 426
H1J.SE.93.SE9280_7887 -----T-D------D-------------------SG--------------------------------TN......---------DHK...................................R---------Q--I-K--------.........-------------- 424
H1K.CM.96.96CM_MP535 -----T--------D--------------------G-S--------------S----I----------PV......V---K---KGH-...................................-------------I----------.........-------------- 420
H1O.BE.87.ANT70 -----T---------------------Q---S---G-------V--------T----------ATAQQDLKGGYTAVF----QNPIRK...................................GTI----------I----------.........------Q------- 429
H1O.CM.91.MVP5180 -----T---------------S-----Q-------E-------V--------T---KI-----ASAQQDLKGGYTAVF----QNP-RK...................................GPI----------I-K-------R.........------Q------- 429
H1O.CM.94.BCF06 -----T---------------S-----Q-------G-------V--------T---KI-----VTAQQELKGGYTAVF----QNP-RK...................................GPI-------D--I-K------RR.........------Q------- 429
H1O.CM.96.96CMA102 -------------------------X-Q---S---G-------V--------T----------XSAQQDIKGGYTAVF----QNP-R-...................................GPI----------I-K------R-.........------Q------X 429
H1O.CM.98.98CMA104 ---------------------------Q-------G-------V--------T----------ASAQQDLKGGYTAVF----QNPIR-...................................GP-----------I----------.........---N--QD------ 429
H1O.CM.99.99CMU4122 ---------------------------Q---S---G-------V--------T----------ATAQQDLKGGYTAVF----QNPGRK...................................GPI----------L----------.........------Q------- 429
H1O.CM.x.pCMO2_3 -----T---------------------Q---S---G-------V--------A----------ATAHQDLKGGYTAVF----QNPGRK...................................GPI----------L----------.........------Q------- 429
H1O.FR.92.VAU -----T---------------------Q-------G-S-----V--------T----------ASAQQDLKGGYTSVF----QKPIR...................................KGPI----------VTK--------.........------Q------- 428
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -----T---------------------Q---S---G-------I--------T----------AAA.QDLKGGYTAVF----QNPSRK...................................GPI----------L----------.........------Q------- 428
H1O.US.99.99USTWLA ---------------------S-----Q-------G-------V--X-----T---KI-----ASAQQDLKGGXTAVF----QNLGRK...................................GP-----------V----------.........------Q------- 426
H1O.US.x.I_2478B -----T---------------------Q---S---G-------V--------T---KI-----AAAHQDLKGGYTSVF----QNPIRK...................................GPI----------I-K-------R.........------Q------- 429
H1N.CM.02.DJO0131 -------D-------------------Q------------------------A-------------Q.T--S....VFA-GR--KGI-...................................RTIR---------L----K---RG.........------Q------- 430
H1N.CM.95.YBF30 -----T---------------------QL------G----------------A-------------QQPT-S....VFA-----KGI-...................................-PI----------L----K---RG.........------Q------- 428
H1N.CM.97.YBF106 -----T-D-------------------Q-------G----------------A----------A-AQ.T--S....VFV-----KGI-...................................-TI----------L----K---RR.........------Q------- 427
H1P.CM.06.U14788 ----------S---D----------X-Q-------G-------N--------T----------AAANQASQELKGGYTTVFMQSGQRK....................................P--------V--I-K--K---RR.........X-----Q------- 422
H1P.FR.06.RBF168 ----------S---D---I--------Q-------G-------N--------T----------AAANQANQDLKGGYTTVFMQSGQRK....................................P--------I--I-K--K---R-.........------Q------- 422
CPZ.CD.90.ANT -------P--A-------I--------H------TG-S----L---------A----------ASAN-AQGT...AVFL----GNRGGK..................................RPL---------------K---R-.........---R--Q----L-N 447
CPZ.CD.06.BF1167 -------P---------------------------G------L---------A----------Q-TQQNVNMVQG..RAAPQGK-GA....................................GNI-------I-----------R-.........------Q----L-- 451
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 -----T----T---D--X---------N--R----G----------------A-------------Q--TS.....VFL----NGRPT...................................RKI----------L--------R-.........------Q----I-- 422
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -----T---------------------N--R----G-S--------------A----------T-AQTATS.....VF------KGI-...................................-TI----------L----K-----.........------Q------- 428
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 -----T-D-------------------Q--R----G----------------S------------ANTTVM.......-----VKI-K...................................R------------I--------R-.........------Q----Q-N 423
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -------D------D---I--------N--R----G----------------S-------------NKT......E-F----GQNRPPN..................................-KI----------L--------R-.........------Q------- 415
CPZ.CM.98.CAM3 -----T--------D------------N--R----G----------------A------------LQ-PT.....GVFL----NGKPT...................................RKI----------L--------R-.........------Q------N 425
CPZ.CM.98.CAM5 -----T--------D------------S--R----G----------------A-------------Q--S.....NVF-----NGRVN...................................-KI--Y-------V--------R-.........------Q---N--E 424
CPZ.GA.88.GAB1 --------------D------------Q-------G----------------S-----------M-Q-QGRA...DVFF-K-QGAGPK...................................RKI----------L----K---R-.........---R--Q------- 435
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 -------D-------------------Q--R----G----------------A------------IQQTS.....S-F---AGG-TPP...................................RR-----------I----K---R-.........-------------- 427
CPZ.TZ.00.TAN1 -------P--T----------------H------QG------L---------S---KI-----ASA-AGG.....VN-L-G-KRPPLK..................................KGQLQ------V-------------.........---R--Q------- 452
CPZ.TZ.01.TAN2 -------P-------------------H------TG-S----L---------S---KI-----AAANTG....GGIN-L-G-RRQPVKK..................................GQLQ------I-------------.........---R--Q------- 452
CPZ.TZ.09.UG38 -------P--T----------------H------QG------L---------S---KI-----ASANS.......AVGGINMLQGGKKP.L..............................RKGQLQ------P-------------.........---R--Q------- 447
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 -------P--T-------I--------H------QG------L---------T---KI-----ATA--TVGVNMLQ...GGKKPLRK....................................GQLQ------L----K--------.........---R--Q------- 453
CPZ.US.85.US_Marilyn ------P---T-------------------R----G------V---------A----------C-MK-PS.....SVFL-K--AGKPG...................................RKI----------L--------R-.........------Q------- 426

p27 end p2 start p2 end p8 start
MAC.US.x.239 ----TDAA------Q---I--------LV--G--VNP-----L----------Q---LM---LKEALAPVPIP..FAAA-QRGP......................................R-PI--W-------S--Q-----RQ.........-------MD-V-AK 426
SMM.CI.79.SIVsmCI2 ----TDAA------Q---I--------LV--G--MNP-----L-----I----Q---LM---LREAFQPGPLP..FAAA-QRGGGVR....................................RPI--W-------S--Q-K---RQ.........-------S--V-AK 429
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 ----TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L----------Q---LM---LKEAFQP-SLP..FAAV-QRGGTK.....................................RT-R-W-R-----S--Q-K---RQ.........-------T--I-AK 426
SMM.SL.92.SIVsmSL92A ----TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L----------Q---LM---LKEALGPTQLP..FAAA-QKG..P.....................................SK-R-W-------S--Q-K---RQ.........-------M--I-AK 426
STM.US.89.STM_37_16 -----DPS------R---I--------LV--G--MNP-----L----------Q---LM---LKE-FQPDPLP..FAAA-QQG.......................................RRT---W----A----KQ-KG--RQ.........------QQ----AK 427
H2A.DE.x.BEN ----TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L----------Q---LM---LKEAMGPSPIP..FAAA-Q.........................................R-AIRYW-------S--Q-----RQ.........-------P--I-AN 424
H2A.PT.x.ALI ----TDPA------Q------------LV--G--MNP-----L----------Q---LM---LKEAMTP-PIP..FAAA-Q.........................................RRTI--W-------S--Q------Q.........-------P--L-AN 424
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST ----TDPA------Q------------LV--G--INP-----L----------Q---LM---LKEAMAP-PIP..FAAA-Q.........................................RRTI--W-------S--Q-----RQ.........-------A--I-AK 424
H2B.CI.x.EHO ----TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L-----I----Q---LM---LKEALTPS-NP..FAAA-PRAG......................................KRT-T-W----A-----Q-K---RQ.........------QQ--I-SK 422
H2B.GH.86.D205_ALT ----TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L-----I----Q---LM---LKEALTP-PIP..FAAV-QKAGK.....................................RGT-T-W----Q-----Q-----RQ.........-------T--I-SK 423
H2G.CI.92.Abt96 ----TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L-----X----Q---LM---LKEAL-PTALP..FAAA-QKTGG....................................KRSTI--W--------V-Q-----RQ.........-------P--I-AK 429
H2U.FR.96.12034 ----TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L-----I----Q---LM---LKEALQPMPIP..FAAV-QRGGP.....................................RRP-R-W----------Q-K---RQ.........-----E-P--N-AS 427
GOR.CM.04.SIVgorCP684con -------D----------I--------Q-------G-------N--------T----------AAAHSDLKGGYTAVF--K-GNNQGIKK.................................GP--------V--I-K------R-.........------QD------ 424
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con -------D----------I--------Q-------G-------N--------T-----X----AAAHSDXKGGYTAVF--K-GXNQGIKK.................................GP--------V--I-K------R-.........------Q------- 424
VER.DE.x.AGM3 ------G---Q----S--I--------V---G--MHP-----L---------SY--K-M--M-QNMQSQ.......N---Q-GQ-GRP..................................RPP---Y----F--MQ-Q-PE---M.........R-L----P--LA-- 437
VER.KE.x.9063 ------G---Q----S--I--------V---G--MHP-----L---------SY----M--M-QNMQTQ.......N-V-Q-AAGGV-................................RQRPPL--Y----F--MQ-Q-TE---I.........K-L----L--LA-- 435
VER.KE.x.AGM155 ------G---Q----S--I--------V---G--MHP-----L---------SY--K-M--M-QNLQSQ.......N-V-Q-GG-GRP..................................RPPP--Y----F--MQ-Q-PE---I.........K-L----P--LA-- 433
VER.KE.x.TYO1_patent ------G---Q----S--I--------V---G--MHP-----L---------SY--K-M--M-QTMQ-Q.......N-V-Q-GPKR-...................................RPPLR-Y----F--MQ-Q-PE---T.........K-L----L--LA-- 432
SAB.SN.x.SAB1 ----TDPA------QS--I---------V--G--MNP-----L-----I--AQ----LM----TAAFQQQ-V..GN-FV-Q-ARPRGP..........................LGGRGRPLNPNI--Y----P--L--F-K---RQ.........------SPD----- 451
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 -----P-D------Q---I--------L---G--MNP-----LI--------Q---KLMV-M--NGQ.........N-V-V-PQKKGP..................................RGPL-------F--MQ-E-K---QI.........K-F----I--MA-- 425
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 ----TP-D----------I--------LV--G--IHP-----L-------------KLMV---Q-MQG.......VN-V-GAPRGGRG................................RGRGPPR--K--QI--IQKD-PRAGPN.........K-L----P--LA-- 435
DRL.x.x.FAO ---HTDAA------Q---I--------V---G--MNPS----LL--------------M----REQQAA.......----QNPP-GPP...........................RGPRGPPP-NPR-P---QF---L-Q-TK----.........--FR--ALD-MLRN 434
MND-2.GA.x.M14 ---RTDPQ--T---Q---I--------S---G--MNPS----LL--------KY--QMM----QKMQS.......EV---NSGGPPRG.............................PPRQPPRNPR-P---RY--VL-D--L----.........--F---DT--M-RN 432
MND-2.CM.98.CM16 ---RTDPQ--T---Q---I--------S---G--MNPS----PL--------KY--QMM----KEAQS.......AV---NSGGPPRG.............................PPRQPPRNIR-P----F--GL-D-IS----.........--F---DL--I-RN 432
MND-2.x.x.5440 ---RTDPQ--T---Q---I--------AT--G--MNP-----LL--------KY--QMM----Q-AQAA.......V---NSGGPPRG.............................PPRQPPRNPR-P----F--VL-D------R.........--F---DP--L-RN 432
MNE.US.x.MNE027 ----TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L----------Q--KLM---LKEALAPGPLP..FAAA-QKGP......................................R-PI--W-------S--Q-----RQ.........------QM--V-AK 426
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 -----DPA------QS--I---------V--G--MNP-----L---------QY---------Q-ANSA.......--A-MRGGQR...........................SGPPRGQGGKTFL--Y----L--IS-Y-K---R-.........------E-D-IL-- 433
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 ----TDPA------Q---I---------V--G--MNPS----LL--------Q----------QHANSM.......M-A-MRGQGR...........................SGPPRRGGERPVP--Y----T--IS-F-K---R-.........------D-D-L--- 433
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 -----DPA------QS--I--------MV--G--MNPS----L---------Q----------QMMQSN.......--A-QSAN.............................RGPPRRSGGNPNLR-Y----P--IS-Y-K---R-.........------SPD-LL-- 431
RCM.NG.x.NG411 -----DPA------QS--I---------V--G--MNP-----L-----A---Q----------QM-Q.......SN--A-Q-GP-KGP............................PKLGGGPRFL--Y----T-----Y-KTS---.........---R--E---L--- 432
SYK.KE.x.KE51 -----DPA----L-QS--I-----E-RS----MVK.P-----LQ--------QY--KL-----VMTQH-L......G-I-GPRQGSNP.................................RRGPTR-----QL--LQKD-PR-K-L.........K-FN--GT--IARQ 448
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -----DPS--G-L-Q---I-----E-RQ----MVK.P-----LQ--------L---KLM----VMAQQ-V......N-V-GPSKG.....................................RSMI--Y---QI--MQKD-KK-L-A.........K-FN---T--LARA 447
LST.CD.88.SIVlhoest447 ---GG-H---E--K-KM---------RMVI----EG-------R--------A--G-I-----ATAMQ-QMR...QN-V-VTPP--AQ.......................GRFVRTGGGGPR-PLT------P-----M--Q--QE.........---N--SKE-RFAQ 426
SUN.GA.98.L14 ---SG-E---E--K-KM----------LVI----ETPS-----R--------S--GKI-----ASAFRQQVG..RQA-V-QNLPPRNSQ......................GRFVRIGGGGPR-PMT------P--L-NQ--E-K-G......PPGS------M--KQAQ 434
MND-1.GA.x.MNDGB1 ------G---M--QQH--IE----E--Q--RS--KG------LE--------Q----LM--M-RT-VGQ..S...QNFV-QRGPQR.............................GPVRQPTGRKPI----N----V--FFK---R-.........---N--AMD--KAQ 421
LST.CD.88.SIVlhoest485 ---GG-H---E--K-KM---------RMVI----EG-S--D--K--------A--GKI-----ATAMQ-QMR...QN-V-VTPP--EQ.......................GRFVRTGGGGPR-PLT------P-----M--Q--QE.........---N--SKE-RFAQ 426
LST.CD.88.SIVlhoest524 ---GG-H---E--K-KM----------MVI----EG-------K--------A--RKI-----ATAMQGQMK...HL-V-QTPP--AQ.......................GRFVRTGGGGPRRPLT------P--S-KM--Q--QE.........---N--AKD-R-AQ 424
LST.KE.x.lho7 ---GG-H---E--K-KM---------RLVI----EG-S-----K--------A--GKI-----ASAIQQQVR...QN-V-VTPL--AQ.......................GRFVRTGGGGPR-PLT------P-----M--Q--QE.........---N--SKE-RFAQ 429
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 -----D-A------T--MI-------R--------NP-----LH--------QQ---LM----VSAMREGGG...LT-V-QR.GPGGP................................RPGNRIR-Y---QI--VQKD--K--TV.........R-F--QQT--MA-N 461
DEB.CM.99.CM40 -----D-A------T--MI-------RI---G--QNP-----LH--------QQ---LM----ASALKE-GS...LG-V-QRRGPPGS..................................RRQIR-----QI--LQKD-KR---T.........K-F---Q---IA-N 456
DEB.CM.99.CM5 -----D-A------T--MI-------RI---G--QNP-----LH--------QQ---LM----ASALKE-GS...LG-V-QRGGQGGG.................................PRRQLR-----QI--VQ-D-KK---V.........K-F-------IA-N 453
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 -----D-S--L---TS-----------Q--E----NP-----LQ---------Q---PT---LASAFQKQGLCHGSRKGAQPPVER.....................................RGLR-----QI--L-KD--K-KRVT.....QPGA-F----L---A-N 460
GSN.CM.99.CN166 -----D-A------QS--------E--L----M.-G-N----L---------T--S-L-----ATALKGTSS...YN-V-K-PPGR-...................................G-TP--Y---QF--L--D-PK-KER.........K-F---RA--FS-P 433
GSN.CM.99.CN71 -----D-A------QL--------E--L----M.-G-S----L---------T--S-L-----ATALKG.SS...YN-V---PPGR-...................................G-TP--Y----F--I--D-PK-KER.........K-F----A--LARQ 432
MON.CM.99.L1_99CML1 ----TD-A------Q------------L----M.-G-S--D-LQ--------M--S-I-----AGAIAN....MPMN-V-ARGPPQ...................................RKGQP-------F--M-K--K--QRR.........K-YN--QP--LA-- 430
MON.NG.x.NG1 ......................-----L----M.-G-S----LQ--------A--S-L-----ATAI--NMP.M..N-V-GRGG................................XQPRRQGXQIR-Y----F--V-K--T----T.........--FR------XS-N 103
MUS-1.CM.01.CM1239 ----SD-A------S---------E--L---SM.-G------LQ--------A--S-LM----ASAL.RQNS.QL.N-V-G...ARGK............................GSQGGPRGNPR-Y---QF--M--S-PK-KTR.........K-F---R---LA-Q 428
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 ----SD-A------S---------E--L---SM.-G------LQ--------T--S-LM---LASAF.KQAG.TL.N-V-GAKGARG-...........................GNGSQGNRGNPR-Y---QY--V--D-PK--N-.........K-F---R---LARQ 432
MUS-2.CM.01.CM1246 -----D-A------QS--------E--LV---M.-G---K--LQ----IE--M--S-LM----TNAL.RQNTINTIN-V--..QSPR............................GVMGKKRENSTR-Y---QF--L--D-PK-KST.........R-F-------LARQ 435
MUS-2.CM.01.CM2500 -----D-A------QS--------E--LV---M.-G------LQ--------I--SKLM----ASAL.RQNTIETIN-V-G..QGPR............................GGAGGGPRRTPR-----QF--I-KD-PK--VR.........K-F---R---LA-Q 436
TAL.CM.00.266 ----TD-A------Q---------E--A----M--G------LQ--------Q--S-LM----AEALK.QNTQQVIA-V-Q-QGGP..........................RGRGGPRRNPPGQIR-Y----F--I-K--P--PRQKV....PPGT-Y----P--IA-Q 448
TAL.CM.01.8023 ----TD-A------Q---------E--A----M--Q------LQ--------Q--S-LM----AEALK.QNTQQVIA-V-.-QGGP..........................KGRGGPRRTPPGQIR-Y----F--I-K--P--Q-PRG....PPGS-F---QM--RAAQ 451
OLC.CI.97.97CI12 ----G-----T----K--I--------GV----.VKPS----L----------Y--------LRP-QMVQQRPAP..........................................GGGPQQGRLR-Y---RF---KN--SQKGP..........T-Y----P--IA-N 403
WRC.CI.97.97CI14 ----GAP---Q---DK--I------------G-.QQP-----L----------Y-SKIM-Q-LQEAL.H.SQ....A-V-QAGAKP....................................KGPIR-----QI--M-KE-PK-K-PVPMRRGQGPT--G--EV--VQRN 414
WRC.CI.98.98CI04 ----GAP---Q---DK--I--------A---G-.QQP-----L----------Y-SKIM-Q-LQEAL.-.SQ....A-V-QQPVKP....................................KGPIR-----QI--M-KD-PK-K-PVPLRRGQGPT--G--EI--VQRN 418
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ----GVP---Q---DK--I--------Q---G-.QSP-----L----------Y-SKIM-Q-LQEAL.-QSQ....A-V-QQAVK.....................................RGPLR-----QI--M-KD-KK-KRSPQQR..GPPT--G---T--IQ-N 414
COL.CM.x.CGU1 ---P-AG-I-A--ANN--I-H------R---G-.QKPS--D-LA--------D---K------Q-FQQER.....TN-IEVKTAKCFNCQGIGHLARMCPKRPIGGAGRGRGRGRGGFRGAPRRP-R--T-NQ---MQ-D-.P........................... 432
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p7 end p1 start p1 end p6 start Vpr binding p6 end, Gag end
Vpr binding

H1B.FR.83.HXB2 CT.........ERQANFLGKIW......PSYKGRPGNFL......QSRPE..PTAPPEESFRSG...............................VETTTPPQKQE.PIDKELY.PLT..SLRSLFGNDPSSQ..* 500
H1A1.UG.85.U455_U455A --.........-----------......--N-------P......-----..-----A-I-GM-................................-KM-S-A---.LK-R-QT.--V..--K-------L--..- 494
H1C.ET.86.ETH2220 --.........--------RL-......--N--------......-----..------SLRPE..............PTAPP.....PE...SFRF-EA--SP---.LK-R-AL.T....--K------HLL-..- 505
H1D.CD.84.84ZR085 --.........-----------......--H--------......-----..-----A-#-GF-................................-EI--S----QKDKDKELY--A..--K-------L--..- 502
H1F1.BE.93.VI850 --.........-----------......--N--------......-----..-----A---GFR................................-EI--SP---.QK-G---P--A..--K-------.....- 492
H1G.SE.93.SE6165_G6165 --.........-----------......--N--------......-N-T-..-----A--LGF-................................-EIA-SP---.MKE----P.....--K----S--.....- 496
H1H.CF.90.056 --.........-----------......--S--------......-----..-----A---GF-................................-EM--SP---QLK---..P--A..-------S--LL-..- 501
H1J.SE.93.SE9280_7887 --.........-----------......--S--------......-----..-----A--LGL-................................-EI.-SP--.E-K-----.---..--K----S--L--..- 498
H1K.CM.96.96CM_MP535 --.........-----------......--H--------......-----..-----A---GF-................................-EI--SPR-.ETK---QSP---..--K-------L--..- 496
H1O.BE.87.ANT70 -RN........GK-------Y-......-PGGT----YV......-RPAH..-S---M-EEVK-................................QEN.QE--G...GPN---.-FA..--K----T-Q.....- 499
H1O.CM.91.MVP5180 -KN........G--------Y-......-PGGT----YV......-KQVS..-S---M-EAVKE................................QEN.QS--G...DQE---.-FA..--K----T-Q.....- 499
H1O.CM.94.BCF06 -KN........G--------Y-......-PGGT----YV......-KQVS..-S---M-EEVKE................................LEK.QS-GG...EKE---.-FA..--K----T-Q.....- 499
H1O.CM.96.96CMA102 -RN........GK-------Y-......-PGGT----YV......-KQVP..-S---M-EVMQ-...............................QKNQNQEXRE...DPN---.-FA..--K----T-Q.....- 501
H1O.CM.98.98CMA104 -RN........GK-------Y-......-PGGT-----M......-KQVA..-S---M-EVVK-................................QEN.QE--E...DSN---.-FA..--K----T-Q.....- 499
H1O.CM.99.99CMU4122 -RN........GK-------Y-......-PGGT----YA......-RQVS..-S---M-EE-K-................................PES.QE--G...DPN---.-FA..-------T-Q.....- 499
H1O.CM.x.pCMO2_3 -RN........GK-------Y-......-PGGT----YA......-RQVP..-S---M-EEMK-................................QEN.Q..-G...DPN---.-FA..--K----T-Q.....- 497
H1O.FR.92.VAU -KN........R--T---K-Y-......-PRGT----YV......-EQVS..-S---M-EMMK-...............................Q-ED.QN--G...EQN---.-FA..-------T-Q.....- 499
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -KN........G--------Y-......-PGGT----YA......-RQVS..-S---MTEEMK-................................QEN.QE--E...DQN---.-FA..-------T-Q.....- 498
H1O.US.99.99USTWLA -RN........G--------Y-......-PGGE-----M...QKQMPP-A..-S---M-EVVX-................................XXN.QN-GE...DSN---.-FA..--K---XT-Q.....- 499
H1O.US.x.I_2478B -RN........GK-------Y-......-PGGT----YM......-KQVP..-S---M-EVMK-................................QEN.QG--G...DPT---.-FA..--K----T-Q.....- 499
H1N.CM.02.DJO0131 -KN.......EG--------G-....SPFKGRPGNFPQTT.....TT-K-..-----L-..NY-..........................SQEERSTQGKE...RQENTENS--.-PLT.---------L---..- 513
H1N.CM.95.YBF30 -KN.......EG--------S-....SPFKGRPGNFPQT......TT-K-..-----L-..SY-..........................FQEEKSTQGKEM-ENQERTENS--.-PLT.-------------..- 513
H1N.CM.97.YBF106 -KN.......EGX-------G-....SPFKGRPGNFPQT......TT-R-..-----L-..SY-..........................SQEEKSTQGKEM-ENQEKTETS--.-PLT.---------LX--..- 512
H1P.CM.06.U14788 -KS........G----------......-PGGK----YV......-KQVQ..-----M..................................EE.E-M-QNK-XE-KEDE----..PLA.--K----T-Q.....- 493
H1P.FR.06.RBF168 -KS........G----------......-PGGK----YV......-KQVQ..-----M..................................EE.D-M-RDK-RE-KEDE--.-..PLT.-------T-Q.....- 492
CPZ.CD.90.ANT -PAT......NTGKV-----PT.....PTWWGC-----V......-KEEVVE-----I-..IYQ...................................EEHKRTQKGLKG-EEL-PSY.--K----K-Q.....- 523
CPZ.CD.06.BF1167 --.......QSKSGV-----RT.....P.WWGC-----V.....QNQSQTQNQEQSQTQEKLVEKA..........EPSAPP..............MEEVNH..........WNSKDGF.--K-I--S-Q.....- 529
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 --A.......GD--------G-...SPWSGGSK------......-G-K-..-----I-..SF-..........................YQE.TTVNKQGEK-EMEVEKEP--.-QLT.--K----S----E..- 507
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -RS.......G---------V-.....P.LS-------PQ....TTT-K-..-----I-..SY-..........................YQE.EKT-QGTEREEKEKTESS--.-PLT.--K----S---L-..- 512
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 -PD........MQR--------...PPRKGRP-NFLQKR......PEP--..-S---I-..SF-..........................FQDQKIDSLKQXVRN-XQTENR--.-PLD.--K-------L--QE- 510
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -NQNN......G-.I-----N-......-PWG-----YV......-G-K-..-----M-..SF-..........................FQE...-KKVKEE....VREESKPPSPLT.--K----------..- 492
CPZ.CM.98.CAM3 -PA.......G---------G-...SPWSGGSK------......-G-K-..-----L-..SY-..........................YQE...A-GKRQEEEREKEKEP--.-PLT.--K----S----E..- 508
CPZ.CM.98.CAM5 --TG.......G--------D-...SPWSGRSK-----P......-GGK-..-----M-..SY-..........................FQE....--MEK...KKEEKEP--.-QLT.--K----S---LE..- 503
CPZ.GA.88.GAB1 --.........G--V-----G-......--RS------V......-N-T-..-----I-..SY-..........................YQE....EEKSQE....KKEG-SSLYPPT.--K----S-----..- 509
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 -QN.......EG--V----GG-......--RS------P......-RKV-..-----P-..TF-..........................YAE...Q-Q-GKSQKGEESTT-KES--YP.--K----S-----..- 508
CPZ.TZ.00.TAN1 --TRN.....NSTGV-----RT......-LWGC-----V......-NT--KG..KAQ-QETAQTPV..........VPTAPP............................L-MTMKGGF.--K-I--S-Q.....- 525
CPZ.TZ.01.TAN2 --TK....NNNSPGV-----RT......-LWGC-----V......-NT--KGK..NQ-QEQTQTPA..........VPSAPP...........................MTD-PLKDGF.--K-I--S-Q.....- 527
CPZ.TZ.09.UG38 --GR.....PNNSGV-----RT......-LWGC-----V......-NT--KEK......NQEQTPV..........EPSAP.............................LMEPLKEGF.--K-I--S-Q.....- 515
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 --.....ARTNNTGV-----RT..PLWGCRPGNFV..........-NN--KEK....PQEQEGVQT..........VPTAPP...........................MEMGPMKEGF.--K-I--S-Q.....- 525
CPZ.US.85.US_Marilyn --AG.......N--------H-.SPSWSGGS-RPGNFL..........ENRKE........................PTAPP............IEDFGYQEETVTQEKQGKEKE-FQLT--K----S----E..- 506

p8 end p1 start p1 end p6 start PTAP motif PSAP in HIV-2 B, U Gag end
p6 end

MAC.US.x.239 -P.........D---G---LGP....WGKKPRNF-MAQV........HQGLM------DP.........................AVDLLKNYMQLGKQQREKQR-SREKPYKEVTEDLLH-N----G-Q.....- 511
SMM.CI.79.SIVsmCI2 -P.........----G---FGP....WGKKPRNF-MTQ-........QQGLT-----MDP................AVAAPP....MDPAVDMLRNYLKLGQ-QR-RKERPYKEVTEDLLH-N----D-Q.....- 519
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 -P.........----G---FGP....WGKKPRNF-MAQM........HQGLT-----ADP.............................AVDLLKNYMQLGKKQR-NRERPYKEVTEDLLH-N----D-Q.....- 507
SMM.SL.92.SIVsmSL92A -P.........----G---FGP....WGKKPRNF-MAQM........PQGLT-----ADP.............................AVDLLKDYMKLGRKQK-SRERPYKEVTEDLLH-N----E-Q.....- 507
STM.US.89.STM_37_16 -P.........---VG---FGP....WGKKPHNF-MAQI........PQGLT------DP.............................AADLLRSYMQLGKKQR-SRKTPYKEVTEDLLH-N----E-Q.....- 508
H2A.DE.x.BEN -P.........----G---LGP....RGKKPRNF-VTQA........PQGLI-----ADPAAELLE..........RYMQQG..RKQREQRERPYK-V-EDLLHL-QRETPHREETEDLLH-N----K-Q.....- 522
H2A.PT.x.ALI -P.........----G---LGP....WGKKPRNF-VTRV........PQGLT-----A-PAADLLE..........QYMQQG..RKQREQRERPYK-V-EDLLHL-QGETPHKEVTEDLLH-N----K-Q.....- 522
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST -P.........----G---LGP....WGKKPRNF-VAQI........PQGLT-----IDPVEDLLE..........KYMQQG..KRQREQRERPYK-V-EDFLQL-KQETPCRETTEDLLH-N----K-Q.....- 522
H2B.CI.x.EHO -P.........----G---FGP....WGKKPRNF-VQAP.........QGIV-S---MNP.AF-MTPQG......AIPSAPP....ADPAEEMLKNYMQLGKKQK-NRERPYKEVTEDLLH-N----E-Q.....- 520
H2B.GH.86.D205_ALT -P.........----G---LGP....WGKKPRNF-MTQV........PQGVT-S---MNP.AE-MTPRG......ATPSAPP....ADPAVEMLKSYMQMGR-QR-SRERPYKEVTEDLLH-N----E-Q.....- 522
H2G.CI.92.Abt96 -P.........----G---FGP....WGKKPRNF-MTQV...........................PQG......LTPSAPP....MDPAVDLLKNYMXLGRKQK-QRNKPYKEVTXXLLH-S----D-Q.....- 510
H2U.FR.96.12034 -P.........-TKVG---LGP....WEKKPRNF-MAQV........PQGLT-----.....AEPAVDL......LTPTAPP....ADPAVDLLKSYMQQGKKQK-NRERPYKEVTEDLLH-N------Q.....- 522
GOR.CM.04.SIVgorCP684con -RS........G--------Y-...PPGGERP-NYVQK...........QVQ-----M-EE...........................................EKETRKPGKEELYPLT--K----T-Q.....- 490
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con -RS........G--------Y-...PPGGERP-NYVQK...........QVQ-----M-EG...........................................EKEMRKP-KEELYPLT--K----T-Q.....- 490
VER.DE.x.AGM3 -R..........G-V----YGR....WMGAKPRNFPAAT.........LGVE-----..................PPSPYDP.....AKKLLQQYADKGKQLRE-RKKPPAVNPDWTEGY--N----E-Q.....- 522
VER.KE.x.9063 -R..........G-V----YGR....WTGTKPRNFLAAT.........HGVE-S---..................PPTPYDP.....AKKLLQQYA-KGKQLRE-GKRTPPTNPDWAEGY--N----E-Q.....- 520
VER.KE.x.AGM155 -R..........G-V----YGR....WMGTKPRNFPAAT.........LGAE-S---PPNN....................STPYDPAKKLLQQYA-KGKQMRN-NRNPPANNPDWNEGY--N----E-Q.....- 521
VER.KE.x.TYO1_patent -R..........G-V----YGR....WMGAKPRNFPAAT.........LGAE-S---PP-G....................TTPYDPAKKLLQQYA-KGKQLRE-KRNPPAMNPDWTEGY--N----E-Q.....- 520
SAB.SN.x.SAB1 -Q..........K-V----FGP....WGRGKPRNFPLTSIR...........-----M-RDY-RPEENWYADRPP..TRGPGPDDPATALLKQYA-QGKRQK-QWQNHSPQQSPYEEAYS-------E-Q.....- 555
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 -K.........NG------YGH....WGGAKPRNFVQYRGDTVG......LE-----M-T.......................AYDPAKKLLQQYA-KGQRLREEREQTR-QKEKEVEDV--S----G-Q.....- 514
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -R.........SG------RMP...TW.GTKPRNFLEQGG..........AV-----MPA...................HGFPTGSPAAGAYDPARKLLEQYA-KGDQLR-QKEKE-EDY--S----G-Q.....- 524
DRL.x.x.FAO -..........PK-V----NTP....WGSGKPRNFPQASL...........T-S---LPG...............YLQEDPAERMLQKYMEQGAQQKRQQR.....QQQQ-RGPYEEAYN--S----S-QLQ...- 522
MND-2.GA.x.M14 -P..........KMV----NAP....WGSGKPRNFPAMPL...........T-S---MPG.....................MEDPAEKMLLDYMRKGQQQRAA-ETKQEKDKGPYEAAYN--S----T-QLQ...- 519
MND-2.CM.98.CM16 -P..........KMV----NTP....WGSGKPRNFPAMPL...........T-----MPG.....................MEDPAERMLLDYMKKGQQQKAESKQEK.KERGPYEAAYN--S----T-QLQ...- 518
MND-2.x.x.5440 -..........PKMV----NTP....WGSGKPRNFPAMPL...........T-S---MPG.....................LEDPAEKMLLDYMKKGQQQRAAAGAQKEE-KGPYEAAYN--S----T-QLQ...- 519
MNE.US.x.MNE027 -P.........D---G---FGP....WG.KKPRNFPMAQM.......HQGLT------DP.............................AVDLLKNYMQLGK-QR-SKRKPYKEVAEDLLH-N----E-Q.....- 507
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 -P..........K-V----NAP....WKQGKPRNFPLTS...........VT-S--GM.....................DQYDPAEAMLKRYLEQGKKQKQQKR--EKSQQGRAYEEALS--N------Q.....- 518
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 --..........K-V----SAP....WSRGKPRNFPLTS...........LT-S--GV.....EQD..........NHASQYDPAEAMLRKYLEQGRMQKQQ-RK-EKAQ-GKAYEEALA--N----S-Q.....- 524
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 --..........K-I----RLP....WGQGKPRNFPLTS...........LT-S--GM....................ESNYDPAEEMLKNYLRRAGEQKRQ-R--ESKKR-GAYQEALT--N----S-QLQ...- 519
RCM.NG.x.NG411 -P..........KEV----NAP....WKQGKPRNLPLT...........SLR----GR-E................GWNPQYDPAEEMLRKYLALGRQHKQE-RK-NKEKVGRAYEDALS--N----S-L.....- 522
SYK.KE.x.KE51 -RQPRKGQGNPPP-------G-.....GNRKPPANFPV..........MRET-----A-DWPWQQQTWGNYASP..QQKHIAMATPLQPQSSPKT-KDLLV-G-PSEKKEEMKEKGPLYP--Q----D-Q.....- 562
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -RQPKRNQGPPVA-------G-.......GVSR--PANF........PVRSE-S---L-D.IEDGPWLT.......WSAQMSQQAQAKAQNSPSKKPP-NREVLSPKESSGKEETKSLYP--S----E-Q.....- 555
LST.CD.88.SIVlhoest447 -PKP.......KGKV----YGP....WRSGPP-NFPLMGGNAGV.......V-S---M-R.........................SPTQAERALETYRNLGQ-LR.RQQQIPQKCVDEPCLSFFF-PD-Q.....- 513
SUN.GA.98.L14 -P........QGK-V----YGP.....WNRGPPGNF.............PVM-S---L-................DLTLGNRMTPPQSKAERALETYRLLGQGLRAQQKR--RGECQEPCL.NM--PE--.....- 522
MND-1.GA.x.MNDGB1 -P.....KPAQQQRV----YGP..........WG-SKPGNYPAQ.....-VT-----L-E...........................KPLQKTLSTYQKLGRGLR..QKM--EKREEDFH--ST--QE-Q.....- 503
LST.CD.88.SIVlhoest485 -PKP.......KGKV----YGP....WRNGPP-NFPLMGGNAGV.......V-S---M-R.........................NSTKAERALETYRNLGQ-LRK.QQQVPQKCVDEPCLSFFF-PD-Q.....- 513
LST.CD.88.SIVlhoest524 -PKP.......KGKV----YGP....WRNGPS-NFPIMGGAAGV.......I-S---M-K........................VPPTRAERAIETYRNLGQ-LRK.QQQVPQKCVDEPCLNFFF-PD-Q.....- 512
LST.KE.x.lho7 -P.......KPKGKV----YGP....WSSKPP-NYPLLGGAAGR.......I-S---M--.........................APTKAERALETYR-LGQ-LKRQQQQVPQKCVDEPCLN.---PD-Q.....- 516
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 -P.....KAAPQSKN-----LP....WGRRA.....................-RNFI.-Q................QHQTWGIGKYIPEGGDEIFSSSRV-E--PQQQEETRRGKYPDLSD-K----E-Q.....- 545
DEB.CM.99.CM40 -G........QTPR-----NTP....WASRRPRNFLEGIG..........KYIPESTAD.............................QVYSTTR-PVQGQENNPQREETTRRGKYPDLMG-K----E-Q.....- 536
DEB.CM.99.CM5 -G........QVPR-----NAP....WASRRPRNFLEGIG..........KYIPESTAD.............................QVYSTTR-PVQGERNAPQEDTTTRRGKYPDLMG-K----E-Q.....- 533
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 -R....SNTNDQG-V----NGL....GRKNPPRNFVQY...........YPQMNQDLP...W-PVR..........VQQQPQYPQNFQEGGNRQSCQEDKRQN--SHQE-E-TTRESLYP--K----D-Q.....- 559
GSN.CM.99.CN166 -R.....TGTPIKELY--DLGR....GRRRAPRNFPVT...........FLL----A...............................EEEEPQQLNLS--VGEPQSKGQ--ESRNTLYP--S----E-Q.....- 513
GSN.CM.99.CN71 -KT.....GTPAKEL---DLGR....GR.RAPRNFPVT...........SLL-S--A...............................EEVEPQQLNLSP-VGEPQNKEQ-AEKRNTLYP--S----E-Q.....- 511
MON.CM.99.L1_99CML1 -PQPP....KQNKGV----NPF....GPKKGPRNFPLT...........SVQ-S--T...........................LPAGTAEPVNLNQEIGS-KTGTPKETRRD....LYP--A----E-Q.....- 511
MON.NG.x.NG1 -P..NGGQNQPRNRV----NPF...GPGKRGPRNFPVTS...........LQ----A-PT........................XGXYKVNFSPP-GPPET-APTAPKETRKD....LYP--A----D-Q-E-..- 193
MUS-1.CM.01.CM1239 -R......SEGAKS-----DPL...GLQRRRPRNFPQT...........SLL-----................................EQEGDL-NLSP-VGPKDGAS-RKS....LYP--S---QD--LEK..- 506
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 -R......SDNTKAV----DPF...GLQKRRPRNFPQT...........SLL-----................................EQEGEL-NLSPAVGPG-GKQ-RKS....LYP--S---QD-Q-D-..- 510
MUS-2.CM.01.CM1246 -R.....TDTGKSAV-----DL...GFRSRKPRNFPVT...........SLM-----.............................DTAEPVNFSPLVGPKEEPPKDRK-RKT....LYP--S----D-Q-K-..- 517
MUS-2.CM.01.CM2500 -R.....TNSDKGAV-----GF....GFHRKPRNFPVT...........SLM-S---...........................DTAEIVNFSPE-GPRKEN-TPQA-P-RKN....LYP--S----D---E-..- 519
TAL.CM.00.266 -S.........SA-------SFLGKIPPVRGPRNFPVV.............Q-S---I-P........................LTASWQEGTTTWTPP.AKKP--TTTTR-S....LYP--A----D-Q.....- 528
TAL.CM.01.8023 -R.........QP-------AFLGKIPPVKGPRNFPVV.............Q-----I-P........................LTASWQEGTTTWTPP-KDAAAPKQQTR-S....LYP--A----D-Q.....- 532
OLC.CI.97.97CI12 -R...VGGQQQQSKV-----WR..GGKAEPPLNMQQRTEM.........DIF-S--TL-.......................................QILEKGTREKREMKEEKKPLYP--A----E-Q.....- 481
WRC.CI.97.97CI14 -P.......KIR--V----NGR....GQMPSNNY-VQK-.RSLNNFGPTTTM-S---MRE....................DPNIQELEKYLLKGAQLREQQEH-KT.EGQ-REVGVPEWP--K---EP-Q.....- 512
WRC.CI.98.98CI04 -P.......KSR--I----NGR....GQMPSNNY-VQKV.RSLNNFGPA.TI-S---MRE....................DPNIQELEKYLLKGAQLKEQAQA-K-.E.K-RETGLPEWP--K---ET-Q.....- 514
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 -P.......ETR--V----NGR....GQRPSNNY-VQKMNAGVNTFGPV..V----VDPT....................MQ.........ELEQYLLRGAQM-R-KEKEMQKEGKVEYP--K---EP-Q.....- 503
COL.CM.x.CGU1 ...........NK------ATR.......................GVE.LQTAIF--.............................................KMSKDLPPRREKGESLYP--K----D-Q.....- 483
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H1B.FR.83.HXB2 FFREDLAF..LQGKA...REFSSEQT...RANSPTRRELQVWGRDN..............................................NSPSEAG.ADRQG..TVSFNFPQVTLWQRPLVTIKIGGQLKEALLDTGADDTVLEEMSL....PGRWKPKMIGGIGGF 109
H1A1.UG.85.U455_U455A ----N---..Q--E-...--------...------S-N-WDG-K-...............................................DL-C-T-.-E---..-D--S---I---------V------I--------------DIN-....--K----I------- 108
H1C.ET.86.ETH2220 ----T---..Q----...---P----...-------ESQTRANSPTTR.....................................ELQVRGS-TF----.-E---....-L----I--------------------------------IN-....--K------------ 116
H1D.CD.84.84ZR085 ----N---..P----...G-L-----...------S-SFGFGEEIT.............................................#LPETGTE.GQ---T..--LS---I------V------------------------DIN-....--K------------ 109
H1F1.BE.93.VI850 ----N---..Q--E-...-K-P----...------S---R-QRG--...............................................PL----.-E-R-TV.P-LS---I---------------I---------------DIN-....--K------------ 109
H1G.SE.93.SE6165_G6165 ----N---..Q--E-...-------D...-T----C-KPR-RRG-S...............................................PLP---.DEGK-....AISL--I---------V------I---------------IN-....--------------- 106
H1H.CF.90.056 ----N---..Q-RE-...-K--P--A...-T----S---R-RRG-D...............................................PL----A-EG--T...-LS---I---------V--E---R---------------IN-....--K------------ 108
H1J.SE.93.SE9280_7887 --------..Q-RE-...--L-P---...------S--PRARRG-................................................PLP-T-.-EG--T..--S----I----------R-----R--------------DID-....-RK------------ 107
H1K.CM.96.96CM_MP535 ----N---..P--E-...--------...------S---R-R-G--...............................................PL----.DQ---TE.P------I------I----V----R---------------IN-....--K------------ 109
H1O.BE.87.ANT70 ---QI--S..GGHE-...-QLCA-...TS..TPISPTDGGGS....EG......T..............................GESGT........ERGPE...RAL-VCL--IP--D--I--ARV--H-C-V-----------NNIQ-....E-K------------ 105
H1O.CM.91.MVP5180 ----V--S..GGHE-...-QLCA-...TS..VPISPTNGG.G....SEGT.RESE..............................SEGGS........-R.......A-PICL--IP--D--I--A-V--H-C-------------NNIQ-....E---T---------- 105
H1O.CM.94.BCF06 ----V--S..RGHE-...-QLCA-...TS..VPISSTNGGGS.............................................EGAREAESGGGEG......R--PVCL--IP--D--I--A-V--H-C-------------NNIQ-....E---T---------- 105
H1O.CM.96.96CMA102 ---QI--S..GGHE-...-QLCA-...TS..APISPSDGGGN....AGT....EE..............................SESGT#.......#RGPK...R-L-VCL--IP--D--V--ARV--H-C-V-----------NNIQ-....E-K-----------C 106
H1O.CM.98.98CMA104 ---QI--S..GGHE-...-Q-YA-...TS..GPISPSDGGSS.....EG.....T..............................GEPGT........ERGLK...R-L-VCL--IP--D--V--A-V--H-C-V-----------NDIQ-....E-K-----------C 105
H1O.CM.99.99CMU4122 ----I--S..GGHE-...-QLCT-...TS..VPISSSDGGGK.....EG.....T..............................RESGT........EGGPE...R-L-VCL--IP--D--V--ARV--H-C-V-----------NNIQ-....E-K-T---------- 105
H1O.CM.x.pCMO2_3 ----I--S..GGHE-...-QLCT-...TS..APISPSNGGGN....EGT....RE..............................SEGGS........E.......R-L-VCL--IP--D--V--ARV--H-C-V-----------NNIQ-....E-K-T---------- 103
H1O.FR.92.VAU --K-I--S..ERHE-...-QLCAG...TS..VPISPTNGR.D....DEGARGGSE..............................SEGGA........E.......RAL-VCL--IP--D--V--ARV----C-V-----------NNIQ-....E-K-A---------- 106
H1O.SN.99.99SE_MP1299 ----I--S..GGHE-...-QLCA-...TS..VPISPTDDGGN....EG......T..............................RESGT........EGGPE...R-L-VCL--IP--D--V--ARV--H-C-V-----------TNIQ-....E-K-T---------- 105
H1O.US.99.99USTWLA ----V--S..GGRE-...-Q-YA-ANAPS..SPISPTNGG.G....SE...XAXX..............................SESGG........-..LE...R-L-VCL--IP-XD--I--A-V--H-C-V-----------SNIQ-....E-K-T---------- 108
H1O.US.x.I_2478B ---QI--S..GGHE-...-QLYA-...TS..APISPTDGGSD....EG......T..............................RESGT........KGGP...NR-L--C---IP--D--V-IARV--H-C-V-----------NNIQ-....E-K-T---------- 105
H1N.CM.02.DJO0131 ---KG-VS..--RET...-QLPPDNNNKE--H--AT---W-S.....GG....................................EEHT....GEG---E.H-ELSI.PTL----I------VI-V---KEVR------------I--IQ-....E-K------------ 114
H1N.CM.95.YBF30 ----E-VS..--RET...-KLPPDNNKE.--H--AT---W-S-G..........................................EEHTGEGDAG-P-E.--ELSV.PT-----I------VI-V---KEVR------------I--LQ-....E-K------------ 116
H1N.CM.97.YBF106 ---KG-VS..--RET...-KLPPDNNKE.--H--AT---W-S.....GG....................................EEHTG.KGDAG-P-E.--DLSV.PTL----I------VXAV---KEIR------------I--IQ-....E-K------------ 116
H1P.CM.06.U14788 -------S..GGQE-...-QLCT-TS...TTD---Y..................................................GGGGDDSEQAXG-KGG-ERV..-P-SL--I---D--VIPV----HIC------------VDNLP-....E-----------X-- 106
H1P.FR.06.RBF168 ---K---S..WGQE-...-QLCT-TS...TT----Y..................................................GGGRDDPGQA-G-KGG-E-...IP--L--I---D--VIPVRV--HIC------------VDKLP-....E---X---------- 105
CPZ.CD.90.ANT ----TDPH.VVGVQT...--LCA-GGSS.G---S-H-D-..S-GA................................................QEDSE-SQGGG-T..T-LV--EIP-----MMEVL-Q--KCQ-----------V-GIH-....Q-N----T------- 109
CPZ.CD.06.BF1167 ----THPL....VGVQTRKFCAESESDSESGTESDTG-TSGES-TLSSS.................................................N.GGGESLEQQGWL--EIH-----MMEVTVQ--VCT-----------FADLK-....K-SCN-RT------- 112
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 ----R-VS..VERGI...K-TRELPAGQEGTH-S-H--FW-S............................................GNNSEQTGRK-RDGGGERAPV.P-I-L--I-------LGV--E---I------------IDNVQ-....T-------------- 116
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ----G--S..--RE-...-K-PPDNNKE.-----SN---W-S............................................GGEDHTGDREGRKGE--ELSV.PTL----I------IL-V----EI-------------I--IQ-....E-K------------ 115
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 ----N--S..P-RE-...---PP-E-RTT-TKC--N--FW-S-...........................................SENRFSETXGQERGX--EQTV.P--G---IS-----V-AAR---VI--V-------------IE-....E-K-R---------- 117
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---KK--S..-G-E-...--LCAR-E...GT--S-YGI-RIS.................................................GGEE-QG-GEGGEQAA.-------I-------IPV--E---I------------I-DLN-....--K-S---------- 108
CPZ.CM.98.CAM3 ----R-VS..VERGIKET--LPAG-E...GTH-SAP---W-S-SNR...............................................KETGG-EGEGK-TPVS-V-L--I-------LGV--E---I------------IDNVQ-....T-K-R---------- 114
CPZ.CM.98.CAM5 ----G-VS..VEREIKKT--L-AGRE...GTH-S-HG--W-S-NN-...................................................GEKEGGE-TPVS-I-L--I-------LGV-VE---I------------IDNVQ-....T-K-R-R-------- 110
CPZ.GA.88.GAB1 ----R---..P-RE-...-QLCA--N...-T-G--D---W-P-GR................................................EEPGE.ERG-EQS..I-T-L--I-------IPV-VE---C------------I-RIQ-....Q-L------------ 107
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 ---GG---..PERE-...--L-PKEG...GT--S-S-D-R-CRA-T............................................DRKESEGG-EYN-K-E..P-LS---I-------LPVRVA---C-------------DNIQ-....E-K-R--L------- 112
CPZ.TZ.00.TAN1 ----THPL..VGVQT...--LCA-HP....RERE....................................................GSGAGDSTDTSGANCPTT-DDDERRVL---N-----MM-V-VQ--VCQ---------S-FCNIK-....K-Q-T--T------- 105
CPZ.TZ.01.TAN2 ----AHPL..VGVQT...G-LCT-HP...-EREESGAGTDTDASST...................................................I-PT-DGSAT.ERRVL--IN-----MM-V-VQ--VCQ---------S-FCNIK-....K-Q-T--T------- 106
CPZ.TZ.09.UG38 ----THPL..MGVQT...---CA-HP...-EGEESGTDTSGAISPT........................................................DGTT..EGRV---IN-----MM-V-VQ--VCQ---------S-FCNLK-....K-Q-T--T------- 100
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 ----THPL....VGVQTREFCAKQPREGEAPGARGSADSAYCPS..........................................................NGDGPHERRVL--IN-----MMAVRVQ-H-CQ---------S-FCNLQ-....K-Q----T------- 104
CPZ.US.85.US_Marilyn ----T-VP.IVERGIKET--LPGK-E...G-H-S-N-GFR-SR--S................................................DTGETGKGKG.A..L-A----I-------LR--VA--IV-------------DNIQI....E-T-R---M------ 111

Pol p15 start p15 end protease start
MAC.US.x.239 ---PWSMG....KE-...PQ-PHGS.......-ASGADANCSP...............................RGPSCGSAKELHAVGQAAERKA-RKQREALQGGDRG-AA--FS--R--V--AH-E--PV-V--------SIVTGIE-....GPHYT--IV------ 121
SMM.CI.79.SIVsmCI2 ---IWPMG....KE-...SQLPHDP.......T-AGADTNGAPNGSSCGGAP......................NGSSCGHVEELSETRSATER....EERKALQRGNGRLAA--FS--R--V--AY-E--PV-V--------SIVAGIE-....GLGYT--IV------ 126
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 ---LWSLG....KE-...SK-PHGP.......NASGADTNCSP...............................SRPSCGSAEELHAIGQEAEG....EQRKTLQGGDRG-AA--FS--R--V--AH-E--PV-V--------SIVAGIE-....GPNYT--IV------ 117
SMM.SL.92.SIVsmSL92A ---IWSLG....KE-...SQLPHGP.......NASGPDTDSPP...............................SGPSSGSAEGLHEVGKETER....EQRETIQGGDGGLAA--FS--R--V--AH-E--PV-V--------SIVAGIE-....GLNY---IV------ 117
STM.US.89.STM_37_16 ---LWPMG....KE-...PQLPHGP.......NTSGADANCPS...............................RRPSCGSAEKLHAAGQEAER....EQE-TLQGGDRG-AA--FS--R--V--AH-E--PV-V--------SIVAGIE-....GLQYT--VV------ 117
H2A.DE.x.BEN ---VGPTG....KE-...SQLPRDP.......--SGADTNSTS..............GRSSSGTVGEIYAAREKAEGAEGETIQRGDGGLAAPR....AER-TSQRGDRGLAA--FS--K--V--AY-ED-PV-V--------SIVAGIE-....GDNYT--IV------ 134
H2A.PT.x.ALI ---AWPMG....KE-...SQLPRNP.......-SAGINTNSTP..............SRASSGPAGAVYAAGEKAKRAEREAIQRGDGGLTAPR....AGR-TTQRGDRGLAA--FS--K--V--AY-E--PV-V--------SIVAGIE-....GSNYT--IV------ 134
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST ---VGPMG....KE-...PQ-PCGP.......N-AGADTNSTP..............DRPSRGPTREVHAAREKAERAEREAIQRSDRGLPAAR....ETR-TMQRDDRGLAA--FS--K--V--AHVE--PV-V--------SIVAGVE-....GSNYS--IV------ 134
H2B.CI.x.EHO ---VRPLG....KE-...SQ-PRPG.......T-.GDSAICAP.............DEPSIRHDTSGCDSICTPCRSSRGDAKELHATREEAEG....EQRETLQGGDRG-AA--FS--R--V-KAT-E--SV-V--------SIVAGIE-....GSNYT--IV------ 134
H2B.GH.86.D205_ALT ---VRTLG....KE-...SQLPHDP.......-ASGSDTICTP.............DEPSRGHDTSGGDTICAPCRSSSGDAEKLHADGETTER....EPRETLQGGDRG-AA--FS--R--V-KAC-E--SV-V-----V--SIVAGIE-....GSNYT--IV------ 135
H2G.CI.92.Abt96 ---VWTLG....KE-...SQLPHDP.......--SGSDSISTT...............................DGPSSRPTEELHAXGEEAKG....AEKQTLQGGDRXXAA--LS--R--V--AY-ES-PV-V--------SIVAGIE-....GSNYS--IV------ 117
H2U.FR.96.12034 ---AWPLG....K--...SQLPHGP.......--AGTDPNSP.................SSRTSSGSADPDSPSSGPSSGSAKELHATGQETKG....EQRETIQGGDGG-AA--FS--K--I--AY-E--PVKV--N-----SIVAGIK-....EPYYT--TV-E-E-- 131
GOR.CM.04.SIVgorCP684con ----I--S..RGRE-...-QLCA-AS............................................................ATNSPT-GGGRE-NEETRKGG-L-S----I---D--VIPVR---H-C------------V-HLP-....E-----R-------- 101
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con ----I--S..RGRE-...-QLCA-AS...AT----N......................................................GGGRERNEETREGGT...L-S----I---D--IIPV----H-C------------V-HL--....E-----R-------- 101
VER.DE.x.AGM3 ---VWPVD....-SET.QKFSRRYSWGG.ANCA-STES..................................IRPCKEAPAAICRQGEAVEGTKE...KTTSSESRLDRGIF-.ELP--R--IK-VY-E-VPIR----------IIK-AD-..QLS-T----I------G 124
VER.KE.x.9063 ---VWTVD....-DKT.EKLSRCHSWSG.TERA-STDT..................................IRPSKEAPAAVCREGKTVEGTRE...ENTTNKSRLGGRIF-.ELP--R--IK-VI-E-VPVKV---------IIK-TDI..QLT-P-R--V------G 124
VER.KE.x.AGM155 ---VWPVD....-DKT.KKFSR-HSWGG.TKCA-STEQ...............................LYTLRPSKEAPAAVCRERETNEKSEQ...KPPSE-SRLERGIF-.ELP--R--IR-CI---TAVK----------IIKDTD-..QLR-S-R--IV-----G 127
VER.KE.x.TYO1_patent ---VWTVD....-GKT.EKFSRRYSWSG.TECASSTERHHP...............................IRPSKEAPAAICRERETTEGAKE...ESTGNESGLDRGIF-.ELP--R--IK-VY-E-VPIK----------IIK-ND-..QLS-P-R--I------G 127
SAB.SN.x.SAB1 ---VWPLG....QRET.QEFP-DLHQTN.SSPNG-GLQQ.............AGGKLVCRQTSDQRTRARRSSNSPVKAVCCSGETAETAVA......KPLATTEPLRGGLQL---S--R--MK-VY-E--KVT---------S-IQGIE-....GDN---RI------C 141
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 ---VWPLG....RSET.KKFCAIQRRHS.WSGTNSPP...............................NGNSLRSSKEAPPAVCREGTAPERGE....RTDKETEGERSGGC-LELP--R--MKRVI-E-TPVQ----------IIQ-KD-HFPPHKP-RS-VV-----G 129
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 ----NANL....-NKA.AQF-R.ARRSR...SDGSPDACARIP..............................HRFASCGSIRPSQETAGAVCQKG..RSIEKAEGEGTGGL-LEFP--R--MSK-Y-Q--PVQV---------IIK-EDI..HLE---R--VV-----G 127
DRL.x.x.FAO ----YSLG....QRET.QEFS-GL...................................ADPISSSIARIPPGGSGREDAPKVHGAGSSAEETTE...TTTAEE-PLRGGLQL--FS-RL--TTIVEVE--KV------------IQGLE-....T-K---QI------T 123
MND-2.GA.x.M14 ----CSLG....QWQA..Q-L-.......CHATDPISTP...........................DARDGGSSREDVIRLYEKGATTEGSKGD....QAGEG--SLRG-LQL--FS--N--TTVVE-E--KV------------IKDVD-....T-N---QI------A 122
MND-2.CM.98.CM16 ----YPLG....QWQT..Q-LP.......GDAIDPN.GP..........................SNARDGRPSRENAVRLHEERATAESGKQ.....TGKE-E-SIRG-LQL--FS--N--TTVVE-E--KV------------IKDLD-....K-N---QI------S 121
MND-2.x.x.5440 ----YPLG....QWQA..Q-LP.......CHAIDPISTP...........................DARVGRPGRKDAVRLYEERATTEGSSR-....PERGKE-SLRG-LQL--FS--N--TTVVE-E--KV------------IKDLE-....T-N---RI------A 122
MNE.US.x.MNE027 ---LWPMG....KE-...PQ-PHGP.......NASGADTNCSP...............................RGPSCGSAKKLHAVGQTAER....KQKEALQGGGRG-AA--FS--R--V--AH-E--PA-V--------SIVAGIE-....GPHYT--IV------ 117
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 ----CSLE....AGET.EEFSFNLRDTL.CSRDGSV-P..................................CGSHVKEILGAGEKAEAAKEAG....-EKPAGESIRRGIVL--FS--K--VTWVT-E--KV------------ISDIE-....GDN----I------Y 122
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 ---KCALE....SGET.EELSVDFLDSL.CSRGG-GQS................................CLPVRSSRSHAKEIPGTGQNAETATE-GREGSEGESLRG-TCL--FS--K--VTMVN-E--KV------------INGIE-....GEN----I------Y 128
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 ----TPLG....SGEA.EELSFDFLDSL.CSRDGEQLRP.................................CRRDAKELSEEGRGTKETTEAG....REQEER-SISG-L-L--FA--K--TTIAQ-E--KV-V----------I-GIE-....GND-T--I------Y 123
RCM.NG.x.NG411 ----CSLE....AGET.EEPSLDFLETY......CS-........................ERGRMESPVRSSRRDAQEIPSIGETAQTGAEER....EQGESGESLRGCVVL--FS--K--VTWVE-E--KV---------G--IQNLD-....GEN----I------Y 127
SYK.KE.x.KE51 ----RVGE....QETP..SK--CDEGDT.NSPTSGG...............LAMAATDMGKLCFTPTEAHSNGHPATATVLSKDSQGPLGPWETF...REER-DEGEGT-LSL-SIS--R--MME-NVE-TKVTM---------IIR-QDI..QLHQP-T--IV--L--N 143
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM ----RMGG...LQE-P..SQLP--ERAI.C.......SPSG...............GHRRWAMAHMVSTDEPTSTSEGTELSLEETPHQQGSALA...EGEQWE-GDQE-LSLS-LS--R--MIEVDVE-D-VQM-V-------IIR-EDI..QLHQP-S--IV--L--N 137
LST.CD.88.SIVlhoest447 ---LWTLE....EWSS..-KL-FDGGE..CRS.S-ISSP...............................NGEEPNTSRESLRNIQEPRTTAEE.....ATADPTEMCGRAMPEFLL-SR--IEN-LVN--PVS----------IFS-N-V..RIE-PYT-RVV-----Q 123
SUN.GA.98.L14 ---VWPLE....QG-A..--L--HAFCS.A................................SRGSDIGEQNDTTPVKGRESSGDLQTVRTGPQ....ST-EEE-KGGM-GAMLEYA-SR---EKVF-N--PVT----------IVS-D-V..SIE-H---RVV-----Q 125
MND-1.GA.x.MNDGB1 ---VWPLG....SLQT..G-L-.........................................GTRGDSNSSTIRGETSAENSEHLSEIRERA.....QAE-EG-EERGG-S--EYS-SR--IEEVSVD-VTIR----------IFN-RNI..KLK-N-Q--I------N 116
LST.CD.88.SIVlhoest485 ---LWTLE....EWSS..-KL-FDGGE..CRS.S-ISSP...............................NGKELNKSRESLRNIQEPRTTTEE.....ATAGSTEMCGRAMPEFLL-SR--IEN-LVNR-PVS-----R----IFS-N-V..KIE-PYT-RVV-----Q 123
LST.CD.88.SIVlhoest524 ---VWSLE....EWTF..-QL-NHGRG..CRS.DSFSAT..............................HGESASNKSREGNRDIQEPRTTTEE.....ATTSSTEVCGRALPEFLL-SR--IEKVLVN--EVT----------IFS-N-V..RIE-PYT-RVV-----Q 124
LST.KE.x.lho7 ---IWSLE...-QTSR..QLS-TGRS...CRE.NSISSP................................NGECSNKSRESTGDLQDFRTTAEK...AA-ASPTEMCGRALPEFTL.SR--IES-LVN--PVS----------IFS-N-V..RIE-PYT-RVV-----Q 123
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 ----TSLG....EESP..Q-...........FHRA...............................ATPDMGHREVHTGGRGRDLLLFQGTGTET..PAAGGDEEREIPR-IGLE-P--R--VT--E-E-RRVQV---------IIH-KDI..QLTSPFV--TV--L--- 118
DEB.CM.99.CM40 ----YSLG....LQET..Q-L-RRNWEV.HPGEHS-SGILD...........................................YQGTSTGAGEQPPE-GNNEEREV.PG--GAEIS--R--MT-VH-E-RKVQV-I-------IIS-KDI..DLEAP-T--TV--L--- 117
DEB.CM.99.CM5 ----CSLG....LPET..Q--FGRDWEI.HPREHS-SG-FN...........................................NQGTCARGKEC-PG-HN-QEREV.PR--GAEIS--R--MTAVYVE-KRVQV-I-------IIS-KD-..DLDAP-T--TV--L--- 117
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 ----WSWE....EESS..Q-LCTVLPSDESGFAMEPS-G...........................PAATTVPTKFSRGGKQTILSGRQEAEQAV...PSGG-GDNEGE-LS-VE-S--R--IGQ-WVQ--RV-V-I-------IIA-QDI.NLGTEG-I--TV-----Y 133
GSN.CM.99.CN166 ---PWPGA....PPSP..Q-L--NFPAA.NSPGG.GGRTPA..............................................AQSLDT-RGTPEQGTEG-EQEH-LSL-VIS--G--MKEVS----VVSM---------IVQDSAI..ELDTP-T---V-----L 114
GSN.CM.99.CN71 ---PWPGA.....TSP..Q-L--NFPAA.ISPGG.GGGTPA..............................................AQPVSAGGGAPEQGAEGRKEEH-LSL-VIS--G--MREVSM---VVSM---------IVQ-SAI..ELDTP-T--TV-----L 113
MON.CM.99.L1_99CML1 ----SFRS....QEGA..K-LP-HLCAA.QRTDSAS............................................RDCGASQSQPRDWF-...EDG-PK-DEAG-LSLLSIS--G--IRSVL----KVSM---------IIQDQHV..NLGEN-T--VV-----M 114
MON.NG.x.NG1 ----SFW.....PRQE..GAKELSSNLL.A----SGTN...................................PXGXQGELLTSSGTTRDP.......SADSPE-DEEG-LSLLSIP--G--VR-VE-A--SVSM----X----IVQXQDI..NLGEN-T---V-----L 118
MUS-1.CM.01.CM1239 ---GSSWP..PEKE-...K-LPPDLAFT.NGPARAGGRPGQSLPAS....................................................-SQGWSERQEE-LS--VIS-SG--IREVM-E--VVHM---------IVQDSNI..QIDKP-N--LV-----N 110
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 ---GS-RP..PEKE-...E-LPPDLSLA.NCSAR-GGGIGQSLSSS....................................................-SRGGETGQEE-LS--VIP-SG--VRPVE-E--VVSM---------IIQDAHI..HLE-P-N--SV-----N 110
MUS-2.CM.01.CM1246 ----GSRL..PVSE-...E-LP-YIAHA.YGTPRYS-AGELLP.TSRAQG................................................RATQG-ERQKD-LS--VIS--G--IK-VD-N--PVSM---------IIQDSDI..KIS-ELT--VV--L--L 113
MUS-2.CM.01.CM2500 ----RFR...-PQE-...E-LPCYIAHA.ISSPRYS-DS-LLP-GGSTEGE...............................................PNPPSPTGQEE-LS--VIP--G--IR-VMVH--PVSM---------IIQ-SEI..EIDKE-T--VV--L--L 114
TAL.CM.00.266 ----VFFR....ENPT..GQRTE-FSSG.ATIGTAN......................................RASHSIMAGGDYHVDPTSQE.....APRNNHNKGE-LSLFGQS--R--I-KVL-E--EV-V---------IIQVGEI..ELE-VPHQ-TV--LA-Y 118
TAL.CM.01.8023 ----GFFR....EDPP..GQGTE-LPSG.ATHRTAD......................................RASHSIMAGGDYHMDPSDQG....CRSTQATDEGE-LSLVSQS--R--I-KVL-E-REV-V---------IIQ-GDI..ELE-VPHQ-TV--LA-Y 119
OLC.CI.97.97CI12 ----MEGR...ESR-SPQHATEDRDGHL.SLCTYPG................................................TDFGEGNK......-KERDE-GEET-LSL-SIS--R--MIELY-E--QVT-----------IKGKDI..YME-NGI-RI------A 110
WRC.CI.97.97CI14 ----WQRA....DALEQLSSSEA-ELEQ.FWANNNNAFCSSNE-GSKH.......................SGAGKIFIEGSTIEGTTGTQE......DRGTEE-SGGAGMAL--IS-RT--MIQCI-E-HSVS-----------IDVNL.....NKN-Q-RI------T 131
WRC.CI.98.98CI04 ----WERA....DALKQLPSSKG-ELEQ.FWAG.NNTVCSSNEGGSKH.......................TRIREIPPERSSIEGAGTGK.......KGREEERNGAARVA---IS-RN--MIQCI-E-NSVS-----------IDIHLN....NKN-Q-RI------T 130
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ----WPRA....EALQQLSS..............SKN-CRGEYLWASG...................ANSTSGSYHARTRAISSERSSDEEG......ERERNAEGGESRISL--IS-RT--MIQCI--RESVS-----------VDVQL.....E-N-Q-RI------T 122
COL.CM.x.CGU1 ---GNQGGG......ATDSHLPP..................................................................EDEQR....PATQEGEGGE.-LSLLE-S-RR--I-IVEVE--KCQ-----------FK-EDV..QLT-A-TAVQ-Q----A 91
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protease end p66, p51 RT start M41L D67N D110 catalytic site
K70R

H1B.FR.83.HXB2 IKVRQYDQILIEICGHKAI.....GTVLVGPTPVNIIGRNLLTQIGCTLNFPISPIETV...PVKLKPGMDGPKVKQWPLTEEKIKALVEICTEMEKEGKISKIGPENPYNTPVFAIKKKDSTKWRKLVDFRELNKRTQDFWEVQLGIPHPAGL......KKKKSVTVLD 265
H1A1.UG.85.U455_U455A ---------------K-T-.....----------------M------------------...------E-------------------T---N---------------------------------------------------------T---......---------- 264
H1C.ET.86.ETH2220 ---------I-----K---.....----------------M---L-R------------...--------------------------TA--E---Q-----R---------------------------------------------------......---------- 272
H1D.CD.84.84ZR085 -------H-----------.....-----------------------------------...--------------------------T----D--------R----------I----------------------------------------......-----I---- 265
H1F1.BE.93.VI850 ---K---N-----------.....----------------M-----------V------...--------------------------T---L-----------------------------S--------K----------------------......---------- 265
H1G.SE.93.SE6165_G6165 --------VP---S-K---.....--I------I------M------------------...-----------R--------------T---K---E----------------I----------------------------------------......---------- 262
H1H.CF.90.056 ------E-VA-----K---.....----------------I------------------...--------------------------T-------------R-------S--I----------------------------------------......------S--- 264
H1J.SE.93.SE9280_7887 ------NEVP---E-K---.....----I-----------M---L--------------...------------I-------------TQ--A---E-----RV--------------------------------------------------......---------- 263
H1K.CM.96.96CM_MP535 --------V------Q---.....-----------------------------------...--------------------------T-----------------------------------------------------------------......---------- 265
H1O.BE.87.ANT70 ---KE--NVTV--E-REVQ.....----------------I--GL-----------AP-...------------------SK---E--TA--Q---Q-----R----------I-------G-----------------E-----------G--......-Q-Q------ 261
H1O.CM.91.MVP5180 ---KE-NNVTV-VQ-KEVQ.....------------L---I--GL-----------AP-...------------------SR---E--TA--Q---Q-----R----------I-------------------------------------G--......-QRQ------ 261
H1O.CM.94.BCF06 ---KE-NNVTV-VQ-KEVQ.....------------L---I--GL-----------AP-...------------------SK---E--TA--Q---Q----------------I-------G-----------------------------G--......-QRQ------ 261
H1O.CM.96.96CMA102 -R-KEFNNVAV--E-KEVQ.....----------------I--GL-----------AP-...------------------SK---E--TA--Q---Q-----RV---------I------X--------X---------------------G--......---Q------ 262
H1O.CM.98.98CMA104 -R-KEFNNVTV--E-REVQ.....----------------I--GL---------S-AP-...--R---------------SK---E--TA--Q---Q-----RV---------I----------------------K--------------G--......---Q------ 261
H1O.CM.99.99CMU4122 ---KE-YXVKV--E-REVQ.....----------------I--GL-----------AP-...--X---------I-----SK---E--TA--Q---Q-----RV---------I--------S----------------------------G--......-Q-Q------ 261
H1O.CM.x.pCMO2_3 ------NDVTV--E-REVQ.....------L---------I--GL-----------AP-...------------L-----SK---E--TA--Q---Q-----R----------I--------S----------------------------G--......-Q-Q--S--- 259
H1O.FR.92.VAU ---KE-YNVAV-LE-REVR.....------------L---I--GL-----------TP-...------------------SR---E--T---K-L-Q-----R----------I-------G-----------------------------G--......-Q-Q------ 262
H1O.SN.99.99SE_MP1299 ---KE-N-VPV--E-REVL.....----------------I--GL-----------AP-...------------I-----SK---E--TA--Q---Q-----R----------I-------------------------------------G--......-Q-Q------ 261
H1O.US.99.99USTWLA ---KE-XDVTV--E-R-MQ.....R-----------L---I--GL----X------TP-...------------------SR---E--TA--Q-X-Q-----R---X------I-----X----X-XX-------X-----XXX-XX----XX-......-QRQ------ 264
H1O.US.x.I_2478B ---KE--NVTV--E-REVQ.....----------------I--GL-----------AP-...------------I-----SK---E--TA--Q---Q-----R----------I-----------------------------I-------G--......-Q-------- 261
H1N.CM.02.DJO0131 -------NVT-D-Q-R--V.....----------------F------------------...-----------R-------A---E--RQ--A---Q-----R----------I----------------------------------------......Q--------- 270
H1N.CM.95.YBF30 -------N-TVD-Q-R--V.....-----------------------------------...-------------------T---E--R-------------R----------I----------------------------------------......-Q-------- 272
H1N.CM.97.YBF106 -------N-T-D-Q-R--V.....----------------F------------------...-----------R-------A---E--R-------------R----------I-------------------------E--------------......-Q------X- 272
H1P.CM.06.U14788 ---KEFEEVKX--E-RQVY.....X----X----------I--L-----S-------I-...-----A-----R------SK---E--RA--Q---Q----T-----------I-------GS-----------------------X----G--......Q-X----I-- 262
H1P.FR.06.RBF168 ---KEFEEVKV--E-REVY.....----X-----X-----I--L-----S----S--I-...-----A------------SK---E--RAX-Q---Q----T-----------I--------SX---------------------------G--......--R------- 261
CPZ.CD.90.ANT -S-Q--NKVP-Q-GDRTVL.....A---L--N--------V-CLL---------KV---...-----E-----R------SK---E--K---DKL-A-N---R---D------I-------TS--------------------I----------......-Q-------- 265
CPZ.CD.06.BF1167 VP-QE-YNVP-T-A-KTVK.....TK--I-----------V-R-L---------TV-I-...K----E------------SR---E--T---ENLRA----IEV--D------I----------------------------------------......--R-VI---- 268
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 ---K---N-A---E-R--T.....----------------I---------------G--...-----------R--------------T---Q--------------------I-------GE------------R------------------......---------- 272
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ---K---NVI---Q-K--V.....----------------F-----------------I...-----------R--------------T-------------R----------I----------------------------------------......---------- 271
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 ---------P-----KR--.....----------------I-------------T----...-----------R--------------T-------------R----------I----------------------------------------......---------- 273
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---K-FERVN---E-K-IT.....S---------------V--KL-----------D--...K-F---------------SK---E--T---K--------------------I-------------------------E--------------......---------- 264
CPZ.CM.98.CAM3 ---K---N-A---E-R-TT.....----------------I------------------...-----------R-------A------T---Q---------R----------I----------------------------------------......---------- 270
CPZ.CM.98.CAM5 ---K---N-V---E-R-TT.....----------------I--------------V---...-----------R-------A------T---Q--------------------I-------------------------E--------------......---------- 266
CPZ.GA.88.GAB1 ---K-F-NVH---E-R-VV.....----------------I---L----V----S----...------------------SA------T---Q--------------------I----------------------------------------......---------- 263
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 ---K---NVE---E-KRVE.....S---------------V---L-----------TP-...-------T---R------SK---E--T---R---------R----------I---R------------------------------------......--------P- 268
CPZ.TZ.00.TAN1 VP-SE-YN-PVQ-GNKEVR.....A-----E--I------I-K-L------------V-...K-Q--E------------SK---E--T---KTL-------AV---------I-------TS--------------------L----------......R-RNM----- 261
CPZ.TZ.01.TAN2 VS-SE-YN-PVQ-GNKEVR.....A-----E--I------I-K-L----------V-V-...K-Q--E------------SK---E--T---NTL-------A----------I--------S--------------------L-------S--......R-RNM----- 262
CPZ.TZ.09.UG38 VP-NE-YN-PVQ-GNKEVT.....A-----D--I------I-Q-L---------KVDV-...K----E------------SK---E--T---NSL-E-----A----------I-------GS--------------------L----------......--RGM----- 256
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 -P-SE-YN-PVQ-GNKEVR.....A-----D--L------I-Q-L---------KV-V-...K-E--Q------------SK---E--T---STL-------A----------I--------S--------------------L----------......--R-V----- 260
CPZ.US.85.US_Marilyn ---K---HVN---E-R--Q.....-S--------------I-------------S-K--...--R--------R-------A------T---Q--------TRV---------I----------------------------------------......---R------ 267

protease end p51 RT start D catalytic site
MAC.US.x.239 -NTKE-KNVE--VL-KRIK.....--IMT-D--I--F------AL-MS-----AKV-P-...K-A----K----L-----SK---V--R---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-I------RV----T------------......A-R-RI---- 277
SMM.CI.79.SIVsmCI2 -NT-E-TNVN--VL-KRVK.....--IMT-D--I--F---I--AL-MS--C-LAKV-P-...K-T----KE---L-----SK---E--R---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I-S-----V----N------------......AE-RRI---- 282
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 -NTKE-ENVE-TVL-KRIR.....--IMT-D--I--F------EL-MS----VAKV-P-...K------K----LR----SK---E--K---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------......A-RRRI---- 273
SMM.SL.92.SIVsmSL92A -NTKE-QKVK-QVL-KEVR.....A-LMT-D--I--F---I--AL-IS--Y-VAKVQP-...K-T----K----QR----SK---E--K---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------......QQRRRI---- 273
STM.US.89.STM_37_16 -NTKEFKNVN--VL-K-IK.....--IMT-D--I--F------AL-MS----VAKV-P-...K-T----K----I-----SK---E--K---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------......A-RRRI---- 273
H2A.DE.x.BEN -NTKE-KNVE-KVLNKRVR.....A-IMT-D--I--F---I--AL-MS--L-VAK--PI...K-T----K---RL------K---E--K---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------......A---RISI-- 290
H2A.PT.x.ALI -NTKE-EDVE-KVLNKRVK.....A-IMT-D--I--F---I--AL-MS--L-VAK--PI...E-R----K----LR-----K---E--K---EKT-R--QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------......A--RRI---- 290
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST -NTKE-KNVE-RVLNKRVR.....A-IMT-D--I--F---I--AL-MS--L-VAK--PI...KIM----K----LR-----K---E--K---EK--R--QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------......A---RI---- 290
H2B.CI.x.EHO -NTNE-KNVE--VV-KRVR.....A--MT-D--I--F---I-NSL-M-----VAR--P-...K-Q---EK----IR----SK---L--K---EK-----QLEEAP-T----S-T-------KN---M-I-------V--E-T------------......AS--RI---- 290
H2B.GH.86.D205_ALT -NTKE-KDVE--VV-KRVR.....A-IMT-D--I--F---I-NTL-M-----VAKV-P-...K-E----K----IR----SR---L--K---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T--N#-------#......AE-RRI--I- 289
H2G.CI.92.Abt96 -NTKE-KNVE-KVV-KRIQ.....A--MT-D--I--F---I-VKL-MS-----AKV-P-...K-R---------IR----SK---Q--R---DK--Q--QLEEAP-T------T-T-----KN---M-I------RV----T------------......AE-RRI---- 273
H2U.FR.96.12034 -NTKKFHNVN-KVL-KTIR.....--IMT-D--I--F------EL-MS-----GKEAL-...IGG----K----LR----SK--LE--K---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I------RV----S------------......AE--RI---- 287
GOR.CM.04.SIVgorCP684con ---KE-EDVE---EHR-VV.....---------A------V--K-------------V-...--S---------------SK---E--TA--Q---Q----------------I-------------------------------------G--......---------- 257
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con ---KE-EDVE---EHR-VV.....----------------I--K----------S-DV-...--S---------------SK---E--TA--Q---Q----------------I--------X----------------------------G--......---R------ 257
VER.DE.x.AGM3 LN-KE-SDREVRLEDKILR.....--I-I-S--I------I-APA-AK-VMGQLSEQIP.IT-----E-AR--FL-----SK------Q---DQL----------G--A------C-----KSQ--M---------A----F---------S-F......E-MTEI---- 282
VER.KE.x.9063 LN-KE-SNVEVK-EDKILR.....----L-A--I--------APA-AR-VMGQLSEQIP.IT-----D-AR--HI-----SK------T---EQL----------G--A----I-C-R---K-Q--M---------V----F------------......Q-M-QI---- 282
VER.KE.x.AGM155 LN-KE--NVEVQLEDKILR.....----I-A--I------F-A-A-AK-VMGQLSQTIP.IT--R--E-AR--RL-----SK---I--Q---KTL-E---L-RV-GD-A------C-R---KSQ--M---------A----F------------......--M-QI-II- 285
VER.KE.x.TYO1_patent LN-KE-NDREVK-EDKILR.....--I-L-A--I--------APA-AR-VMGQLSEKIP.VT-----E-AR--C-R----SK---E--Q---SQL-Q-----RV-G--A----I-C-----KSQ--M---------A----F------------......R-MRQI---- 285
SAB.SN.x.SAB1 -N-KA-HNQEVK-EDKTCK.....A-I---E---------V-A-L-V---LTQRE--PI...K-H----Q---RIR----SK---E--KA--EDL--Q-HLER--------------R---K-Q--I-M---Q---S----Q------------......QQREQI---- 297
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 -H-KE-QGVQVQLEDKIIT.....-SI-I-S--I------I-A-A-MK-VMGVLSSQIE.ETK-Q--E-K----L-----SR---E--T---KQ--E---L-R--G---------------K-Q--M---------A----F------------......Q---QI--I- 287
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -S-K---N--VN-D-KETR.....-N--I----I--V---I-APL-AR-IMGQLNEKIP.ITK-Q-----S---L-----S-------T--TQAL--------V-G---------C-R---K-Q--M-I---A---A----F------------......-R--QI---- 285
DRL.x.x.FAO -N----FNCE-K-A-KITH.....AS--------------V-CKL-A-----V-QV-P-...K-T---------I-----SK---E--K---EQ-----Q--R------------C-----G----------Q---A----F---------G--......-ACEQI---- 279
MND-2.GA.x.M14 -R-K--FNCK-TVA-KSTH.....AS--------------V-KKL---------K----...K-T--------RI-----SK---L--QT--D---------R------------C-----G-S--------Q--RV----F---------G--......-QCEQI-I-- 278
MND-2.CM.98.CM16 -N-K-FFNCKVT-A-KTTH.....AS----------V---V-KKL-------V-KV---...K-T----T----I-----SK---L--Q---SQ-----Q---------------C-----G-S--------Q---V----F---------G--......-QCEQI---- 277
MND-2.x.x.5440 -R----FNCKV--A-KITH.....AA--------------V-KKL---------K----...K-T----T---RI-----SK---L--Q---NQ--------RV-----------C-----G-S--------Q---V----F------T--G--......-QCEQI---- 278
MNE.US.x.MNE027 -NTKE-KNVE--VL-KRIK.....--IMT-D--I--F------AL-MS-----AKV-P-...K-T----K----LR----SK---V--R---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T------------......A-R-RI---- 273
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 -N-K--YNCK---A-KVTH.....AH--------------V-HKL-AS------KA-II...K-E--E-Q---R------SK---E--T---NA--------R----------I-C-R-----------------------F---------G--......--C-QI---- 278
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 -N-K--YNCK---A-KVTH.....AH--------------V-HKL-AS------KA--I...E------Q----------SK---E--T---NA-------------------I-C-R-----------------------F---------G--......--C-QI---- 284
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 -N-K--KNCE---A-KRTH.....AH--------------V-KKL-A-------Q---I...K-E--S-Q---R------SK---E--T---NA-------------------I-C-------------------------F---------G--......-QCERI---- 279
RCM.NG.x.NG411 -N-K-FNHCK-T-A-KTTH.....AH--------------V-SKL-AS------KA--I...K-E----Q---R------SK---E--T---NA--------R----------I-C-------------------------F---------G--......-QCRQI---- 283
SYK.KE.x.KE51 -R----N--RFQ-ERPDGRIKEVE-SL---------L---I-SKL-AK-VMIAQKL-PM...K-Q----KEL--L------R--LE--RA-VSD-LEK-QLE-AS-T--------V-Q---KL---MPM---K--EA--------------G--......ST-R.M---- 303
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -T----RN-RFTVVKPSGKRKQVE--L---------L---I--KL-VK-VMVQTAL-P-...K-S---DKEL-RL-----SV--LE--KA-VED-L-A-QLE-AS-T--------V-R---KK---M-I---K--EA----F---------G--......-RQ-.L-II- 297
LST.CD.88.SIVlhoest447 -R-KE-KDVF---A-KTTV.....----L-----D-V---I--NV-AR-VLSQLSDKIP.ITK------C---R------SK---EG-QA--DRL--------ADAG------I-------KNE----I---Q--AL----H-----------I......--C-Q---V- 281
SUN.GA.98.L14 -R-KE-ADVFV--RDKT-T.....----------D-----I-SAL-GR-VLATLSEKIP.ITK----E-AA---------SR---EG-QK--DRL-A-----RAD-G------I-------KNE----I---V--GM----H-L----------......--C-QI--V- 283
MND-1.GA.x.MNDGB1 LR-K---NVYV--R-KGTF.....----I----ID-----IMEKL-GK-ILAQLSDKIP.ITK------V---RI-----SK---VG-QK--DRL-E-----RVD-G-N----I-------KNE----I-------L----H-L---------I......--C-RI---- 274
LST.CD.88.SIVlhoest485 -R-KE-KDVF---A-KTTV.....----L-----D-V---I--SV-AK-VLAQLSDKIP.ITK-R----C---R------SK---EG-QA--DRL--------ADAG------I-------KNE----I---Q--AL---LH-----------I......--C-QI--V- 281
LST.CD.88.SIVlhoest524 ---KEFRDVF-Q-A-KTTV.....----L-----D-V---I-NPL-AR-VLAQLSEKIP.ITK-H----C---R------SK---EG-QA--DRL-------PVD-G------I-------KNE----I---K--EL----H-L---------I......--C-QI--V- 282
LST.KE.x.lho7 -R-KE-RDVF---A-KTTV.....----L-----D-V---I--AM-AK-ILAQLSDKIP.ITK-S----C---R------SK---EG-QA--DRL-------PVD-G------I-------KNE----I---K--EL----H-L---------I......--C-QI--V- 281
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 -N--C-PG-E-QCQ-KV-V.....-E----E--I--L---F-APL-FSI-MLE-Q-QYT...-----E-KS-------ASSQG-DRGSQGNSGKDGGGRPMAPAS-T----S---------KN---M-I-L-----A--PV----T--------......PQ-RQI---- 274
DEB.CM.99.CM40 -N-KC-PG-E-AMANKV-V.....SDL---D--I--L---Y-AKM-VSI---VLDYT.....-----E-A----I-----SR---E--KD-LKP-IEA-Q-VPAA-T----S---V-----KS---M-I-L-A---A--EV----T-----SA-......PQMEQI---- 271
DEB.CM.99.CM5 -N-KC-PG-E-KMADKV-V.....SD----D--I--L---Y-AKM-VSI---VLDFT.....-----E-A---RI-----SR---E--K--IRP-VEA-Q-VPTE-T---SS---V-----KN---M-I-L-A---A---V----T-----S--......PQMEQI---- 271
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 -N-QA-PG-E-KLMDKV-V.....D--------I--L---Y-SKL-V---MAVQQMRPQ.VT-------F---RI------T--L---QQ-V-Q-----RLE-AP-T--------V-P---K-QY-M-I---K--EA-----------------......QQ-EHI---- 291
GSN.CM.99.CN166 -Q--EHKHVEVIFNEKRIK.....A-----------L---C-SKL-V---MVQQK--PI...E-H--A-KE---I-----SR---E--TQ-TQ--LRL-QLE---------S---------KSQ--M-I---K--EA---LA-----------IPHPAGLEQ-EH--II- 276
GSN.CM.99.CN71 -Q-KEHRHVEVIFNEKRIK.....A-----------L---C-SKL-V---MVQQKL-P-...E-H--S-KE---I-----SK---E--TQ-TQ--L-L-QLE---------S---------KSQ--M-I---K--EA---LA------------......EQ-EH--II- 269
MON.CM.99.L1_99CML1 -E-K--KA-QVIFEDREVW.....A--------I--L---V-AKM-V---MAAGGDLQPPSLE-T--A-KE---L-----SR---E--TQ-TQ--L-L-QLEPTE-N----S-C-------KS---M-I-------A----F------------......E-MDH--IV- 273
MON.NG.x.NG1 -Q-K-FKGVTVSFQ-KTVR.....X---L-X--I--L---V-SRM-I---MXQGIAQSP.SLT-T----K----L-----SK---E--TT-XR--IEL-QLEEAE-T----S-C---R---K----M-I-------A----F------------......QNMANI-IV- 276
MUS-1.CM.01.CM1239 -S--E-RGVQVSFNEKTIK.....A--------I--M---C-SKF-I---MIQEK--PI...K-A--E-AK--M-------Q------EG-VQQ-L-LDQ-EE---D----S-C---R---KS---M-I---Q--EA--E-T------------......AEHEH--IV- 266
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 -S-KE-RGVQVCFN-KTIR.....A--------I--M---C-SKF-I---MIQGKL-PI...K-T--E-AK--M-------Q---R--ED-TQQ-L-V-Q-EE--------S-C---R---KS---M-I---Q--EA--ELA------------......IEHEH--IV- 266
MUS-2.CM.01.CM1246 -N-K--KGVIVKFNEKRIV.....A----S---I--L---C-SKLEI---MVMAGQQLK.PTK-S--ERKK--M------SK---E--K--TQK-I-L-QLEEA--N----S-----R---K----M-I---K--EV--E-A---T-----S--......AQ-AH--IV- 271
MUS-2.CM.01.CM2500 -N-K--KAVKV-FNDKRI-.....A--------I--L---C-SKL-I---MVGGQL-PT...K-G--A-KE--M------SK---E--E--TQR-L-L-QLEET--Q----S-A---R---KS---M-I---K--EA----S---T-----S--......S--AH--IV- 270
TAL.CM.00.266 -Q-QS-SA-E-QWENKR-R.....D---I----I--L---F-AKFSV---MVS-D-PIT...K----E-KEP--I------R---EG-QI-IDD-V-A-QLEEV-------S-----R---K-Q--M-I---A--QA----A---Q-----S--......PQM-QI---- 274
TAL.CM.01.8023 -Q-QS-TGVE--WEHKR-R.....D---I----I--L---F-AKF-V---MVSTE-PVI...K----E-KEP--I------K---EG-QA-IDD-V-A-QLEE--------S-----R---K-Q--M-I---A--QA----A---Q-----S--......PQ--QI---- 275
OLC.CI.97.97CI12 -R-M--RCRIRIF.EKEIQ.....EA----D----VV---V-AAV-IR-VCAQLSDKIP.ITK----E-HKP-QI-----SK---E--EK--DRL-E----Q-AEAS-QW---I-C-----KNEY---I---A--AA-----------------......-EREQI---- 267
WRC.CI.97.97CI14 MN-KLHR-VK-R-L-KTIE.....ADIMT-K--I------V-NKM-MH-A-AQLSDKIP.ITK-S----CS--R------SKK--EG-QK--DRL-A-----RAD-G------I-------KNE----I---K--EV----F---------G--......R-N-NIS-V- 289
WRC.CI.98.98CI04 MN-KL-RK-Q-R-L-KTVE.....ADIMT-K--I------V-EKM-MH-A-AQLSDKIP.ITK-S----CT--R------SK---EG-QK--DRL-A------AS-G------I-------KNE----I---K--EV----F---------G--......R-N-NIS-V- 288
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 MQ-KL-KDVR-K-L-KEVR.....ANLMT-K--I------V-EKL-MH-A-AQLSDKIP.ITK-S----CQ--RI-----SK---EG-QK--DRL-A-----RAEAN------I---R---KNE----I---G--AV----F---------G--......H--RNI---- 280
COL.CM.x.CGU1 -R-K--RDKILKMG-KEYR.....-DI-I-H--I--V---M-KEGKLVVAQLSDR-PVT...K-T--E------------SK---EG-QK--ERL-A----E-AELG------I-C-R---KNE----I------------M---------G--......IE-THI---- 247
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H1B.FR.83.HXB2 VGDAYFSVPLDEDFRKYTAFTIPSINNETPGIRYQYNVLPQGWKGSPAIFQSSMTKILEPFRKQNPDIVIYQYMDDLYVGSDLEIGQHRTKIEELRQHLLRWGLTTPDKKHQKEPPFLWMGYELHPDKWTVQPIVLPEKDS..WTVNDIQKLVGKLNWASQIYPGIKVRQ 433
H1A1.UG.85.U455_U455A ------------S------------------V---------------S--------------S-H------------------------A------A---S--FI-----------------------------Q------..--------------------A----K- 432
H1C.ET.86.ETH2220 ------------G-----------T----------------------P------PQ------AP--E----------------------AP-----E---K--F------------------------------Q------..--------------------------- 440
H1D.CD.84.84ZR085 -------I--C-------------------------------------------I-----------EV---------------------A---K--E-----------------------------------S-T----E-..-------------------------K- 433
H1F1.BE.93.VI850 -----------K--K---------V--------------------------C----------MK--------------------------------E------F-----------------H------------Q--N---..--------------------------P 433
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -------------------------------V-----------------------R------AN--EM---------------------A------E---K--F------------------------------Q--D-E-..-------------------------TH 430
H1H.CF.90.056 -----------KE---------------------------------------------A---E---EM---------------------A------A---K--F----------------------------TVK------..---------------------N---K- 432
H1J.SE.93.SE9280_7887 ----------Y----------------------------------------C------K---ER--E------------------E---R--K---E---K--F------------------------------Q----ED..-------------------------K- 431
H1K.CM.96.96CM_MP535 -----------K-------------------V-------------------H----------IK--EM-------------------P--------E---K--F------------------------------Q--D---..-------------------------K- 433
H1O.BE.87.ANT70 -------C---P------------V---------------------------------D---RD--ELE-C------------PLTE--KR--L--E--YQ--F----------------------------S-Q--N--V..---------I----------Q--R--E 429
H1O.CM.91.MVP5180 -------C---P------------V------V--------------------------D----S--EVE----I---------PLAE--KRV-L--E--YQ--F------------------------------Q--D-EV..--------------------Q--R-KE 429
H1O.CM.94.BCF06 -------C---P------------V------V----------------------I--------S--E-E--------------PLTE--K-V-L--E--YQ--F----------------------------T-Q--N-EV..--------------------Q--R-KE 429
H1O.CM.96.96CMA102 X------C---P------------V---------------------------------D----D--ELE-C------------PLTE--KRV-L--E--YQ--F-------------X--------------S-Q--D-ET..---------I----------Q--R-KE 430
H1O.CM.98.98CMA104 -------C---P------------V------V--------------------------D----D--ELE-C------------PLTE--KRV-L--E--YK--F------------------------------Q--D-EV..---------I----------Q--R--E 429
H1O.CM.99.99CMU4122 -------C---P------------V-------------------------X---V---D----D--ELE-C------------PLTE--KRV-L--E--YQ--F------------------------------Q--N-EI..-----------------------R--E 429
H1O.CM.x.pCMO2_3 -------C---P------------V------T----------------------I---D----N--ELE-C------------PLTE--K-V-L--E--YQ--F------------------------------Q--N-EV..--------------------Q--R-KE 427
H1O.FR.92.VAU -K-----C---PE-----------V------V--------------------------D----N--ELE--------------PLAE--KRV-L--K--YK--FY------------Q----------------Q--D-EV..--------------------H--R-KE 430
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -------C---P------------V---------------------------------D----D--ELE-C------------PLTE--KRV-L--E--YQ--F------------------------------Q--N-EE..--------------------Q--R-KE 429
H1O.US.99.99USTWLA -------C---P---------X--V------V----------X---------------D----N--E-E--X-----------PX-E--KRV-L--E--YKX-F-------------X----------------Q-XN-EV..--------------------Q--R-XE 432
H1O.US.x.I_2478B -------C---P---P--------V-----------------------------I---D----D--ELQ-C--V---------PLTE--KRV-L--E--YQ--F------------------------------Q--N-EV..---------I----------Q--R-KE 429
H1N.CM.02.DJO0131 -------C----------------T--------------------------------------KH-E-I-------------S-LA---ETV----S---K--F----------------------------T-K---Q-V..-------------------------K- 438
H1N.CM.95.YBF30 -------C---K----------------------------------------T---------EKH-E-I---------------LA---EAV-D--D---K--F------------------------------K-----V..-----------------------R-K- 440
H1N.CM.97.YBF106 -------C---K---------------------------------------------------KH-E-I----------------A---ETV----G---K--F------------------------------K----EV..-------------------------K- 440
H1P.CM.06.U14788 -X-----X---P------------V--D---LX-VX-------------X-H---------X-S--EVE-X-----X-----XPLSE--QRV-KX-X--YV--F-----X-------------------X----K----E-..-----------------------R-KE 430
H1P.FR.06.RBF168 -------C---P-----X------V------------------X-X---X-Y----------ES--EVE--------------PLSE--QRV-K--E--YV--F--------X---------------------K----EA..-----------------------R-KE 429
CPZ.CD.90.ANT -------I---Q------------V---------C----------------A------A---DKY-AVE-------------M--TA--EM--K-----QV---E------------Q--------------K-K---P-D..------------------------TK- 433
CPZ.CD.06.BF1167 -------I---PE-Q---------V---R--K--C-T--------------Y------D----KH-E-DV-------------TAEK-KEVVQ---N--KA---E-----Y-EK------------E-----Q-K---PET..-----------------------RT-E 436
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 -------C----S-----------V-------------------------------------Q---ELT------------X----E--K-V-L------T--F------------------------------Q--Q-ET..-------------------------K- 440
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -------C----N-----------V---------------------------T----------N--EL-----------------T---EAV-R--S---T--F----------------------------T-Q-----T..-------Q-----------------K- 439
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 -------C----E-----------V-----------------------------------Y-----E----------------H-E---E-V----A---K--F------------------------------Q--X---..-------------------------K- 441
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -------C---P----F------------------------------S--------------TKH-E-I--------------P-EE--KRV----A---K--F----------------------------Q-K---QEV..------------------------IK- 432
CPZ.CM.98.CAM3 -------C----N-----------V-----------------------------I---T---Q-H--LI---------------LRE--E-V-L------T--F------------------------------Q--Q-ET..-------------------------K- 438
CPZ.CM.98.CAM5 -------C----N-----------V------V-------X------------------D-----H--LI-----------------K--E-V-L------T--F------------------------------Q--Q-EI..--------------------S----K- 434
CPZ.GA.88.GAB1 -------C---K-------------------V---------------S--------------EK----T----------------D---K-V--------K--F------------------------------Q----EV..---------I--------------IK- 431
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 -------C----N-----------V-------------------------------V-D---QK--EL---------------SLEE--KRV-Q--E------F------------------------------Q--Q-EN..------------------------IK- 436
CPZ.TZ.00.TAN1 -------I---P------------L--N---K-F------------------------D----EH--VD---------I----NEEE--KL-KK------T---E-----Y-EK---M--------N-----N-T---PEQ..----H---------------H---TKE 429
CPZ.TZ.01.TAN2 -------I---P------------L--N---K-F------------------------D----EH--VD---------I----SEEE--KL-KK------V---E-----Y-EK---M--------H-----N-T---PEQ..----HX--------------HX--TKE 430
CPZ.TZ.09.UG38 -------I---P---Q--------L--N---K-F-----------------N------D----DH-EVDV-------------NEND--QL-KR------A---E-----Y-EK------------N-----N-T---PEQ..----H-------------------TKE 424
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 -------I---P------------L--N---K-F------------------------D----KH-EVDV------------YSEEE--KLMK-------A---E-----Y-EK------------------N-T---PEQ..----H---------------A---TKE 428
CPZ.US.85.US_Marilyn -------C---KE-----------V---------------------------------D-----H--VI--------------NLEK--E-V-L---Y--T--F--------E---------------------Q--Q-EI..------------------------IK- 435

DD catalytic site
MAC.US.x.239 I------I----E--Q-----L--V--AE--K--I-K--------------YT-RHV------A---VTLV-----ILIA--RTDLE-DRVVLQSKEL-NSI-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--QRET..-----------V----A-------TKH 445
SMM.CI.79.SIVsmCI2 I------I--W-E--Q----AL--V--AE--K--I-K--------------DT-R-V------A-E-AT-I-----ILIA--RNDLE-DQLVAQ-KEL-NGL-FS---D-F--D--HK------W-K--KL-K-K---R-R..-----------V---VA-L-----TKH 450
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 -------I----E--Q-----L--V--AE--K--V-K--------------FT-K-V------T---VTLI--I--ILIA--RTDLE-DKVVLQ-KEL-NGL-FS--EE-F--D--YQ--R-K-W-T-*KL-K-E--Q-ER..-----------V----AR------TKH 440
SMM.SL.92.SIVsmSL92A -------I---P---Q-----L--V-SAE--K--I-K--------------HT-RQV------A-S-VTLV-----ILIA--RSDLE-DKVVTQ-KEL-NDL-FS--EE-F--D---Q------Y-K--KL-K-T----EV..-----------V----A-------TKH 441
STM.US.89.STM_37_16 -------I----G--Q-----L--V--AE--K--I-K--------------YT-RN------RA---VTLI-----ILIA--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NNL-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--QR-V..-----------V----A-------TKH 441
H2A.DE.x.BEN -------I--H----Q-----L-AV--ME--K--I-K--------------YT-RQV------A---VILI-----ILIA--RTGLE-DKVVLQ-KEL-NGL-FS---E-F--D---Q---C--W-T--KL-KLQ--Q--I..-----------V----A---S---TKH 458
H2A.PT.x.ALI -------I--H-S--Q-----L--V--AE--K--I-K--------------HT-RQ-------A-Q-VILI-----ILIA--RTDLE-DKVVLQ-KEL-NGL-FS---E-F--D--YK----G-W-T--KL-K-Q--Q-EV..--------H--V----A-------TKH 458
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST -------I--H----Q-----L-----AE--K--I-K-S------------YT-RQV------A----ILI-----ILIA--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NGL-FS---E-F--D--YQ------W-T--KL-R-Q--Q-EV..-----------V----A-------T-N 458
H2B.CI.x.EHO -----------P---Q-----L-AV--AE--K--L-K--------------YT-A-V-D----A-N-VT-I-----IL-A--RSDLE-DRVVSQ-KEL-NNM-FS--EE-F--D---K------W-K--KL-K-Q----EV..-----------V----A-LF----T-H 458
H2B.GH.86.D205_ALT -------I---PN--Q-----L--V--AE--K--I-K---------QS-C-Y--R-V-D----A-S-VI-I-----ILIA--RSDLE-DRVVSQ-KEL-NDM-FS--EE-F--D---K------W-K--KL-K-Q----EV..----A------V----A-LF----T-H 457
H2G.CI.92.Abt96 I------I---V---Q-----L--V--AE--K--I-K--------------HT-R-V-D----A-E-XIXI-----IL-A--RTDLE-DQVVLQ-KEL-NKX-FS---E-F--D--YQ-----XW-K--KL-K-N-X--ET..-----------V-X--A-L-----TKN 441
H2U.FR.96.12034 -------I--C----Q-----L-----AE--K--I-K----------T---YT-RNL------A-E-A--I-----ILIA--RNDLE-DQLVSQ-KEL-NKT-FS---E-F--D--HK------W-K--KL-K-E---R-V..-----------V----A-V-----TKH 455
GOR.CM.04.SIVgorCP684con -------C---P------------V------V-------------------H------D----K--E-E--------------P-TE--Q-V-K--E--YA--F------------------------------K----E-..-----------------------R-KE 425
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con -------C---P------------V------V-------------------H------D----K--E-E--------------P-TE--Q-V-K--E--YA--F------------------------------K----E-..-----------------------R-KE 425
VER.DE.x.AGM3 I----Y-I---PE-----------V--QG--T---F-C---------T---NTAAS---EIK-ELKPLT-V------W---QEDEYT-DRLV-Q--MK-SA---E-----V--K--YE----K-W-H--QISS-E-ED-EE..-------R--------A-L---LRTKN 450
VER.KE.x.9063 I----Y-I---PE-----------V--QG--V---F-C---------T---NTAA----KIKEELKPLT-V------W---QEDEYT-DKLV-Q--VK-KT---E-----V--K--YE----K-W-Q--QLNS-N-E--EQ..----------------A-L---LRTK- 450
VER.KE.x.AGM155 -----Y-I---PE----------TV---G------F-C---------T---NTAS----EIK-ELKQLT-V------W---QE-GPK-DQLVQT--NR-QE---E--E--V-R----E----K-W-H--KL-S-E-EK-EQ..-----L----------A-L---LRTKN 453
VER.KE.x.TYO1_patent -----Y-I---PN----------TV--QG------F-C---------T---NTAAS---EIKRNL-ALT-V------W---QENEHT-DKLV-Q--TK-QA---E--E--V-----YE----K-W-H--ELSR-Q-E---E..----------------A-L---LRTKN 453
SAB.SN.x.SAB1 I------C---P--Q---------V--RE-------K----------T---TTAN---QE--QK---VD-------MLIA--RPKAE-LVMVQQ--DY-ET--FK--E--F--D--Y-------Y-K--QL-E-T---REE..--------------------T---TKH 465
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 I----Y-I--CKE-----------V--TG------F-C---------T---NTAAN---EIKRHT-GLE-V------WLA--HDETR-NQQVDIV-KM--EK--E-----V-R---WE----K---N---INK-E--PLEG.E----K---V--V------------TKH 456
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 I----Y-I---PE--P-------QV--VG------F-C---------T---HTAQRV-KEIG-KVQ-LE-I-----MWI----PEKE-DE-V--V-KL--LR-FE-----V--R--YD----K-Y-SH-SLNK-EI--QEH..-----------V------L-----TKA 453
DRL.x.x.FAO -------C---P------------V--QG----------------------ATAD---Q---EK---VI--------F----RPKHL-EQM-K---T--KF---E-----F-DN--YE----Q---K-----E-R--D-EI..-----------V--------S---TKE 447
MND-2.GA.x.M14 I------C----S-----------V--QG----------------------ATAD---KT-KEEY-EVL--------F-----SASE-NKMVNR--E--RF---E-----F------E----V---Q-----K-Q----ET..--------------------S---TKE 446
MND-2.CM.98.CM16 I------C----------------V--QG----------------------ATAD---Q---ERH--V---------F----RVAPE-SRM-Q---D---F---E-----F------E----I---K-----KVQ----EE..--------------------S---TKE 445
MND-2.x.x.5440 I------C---V------------V--QG----------------------ATAD---KA-KEKH-EVL--------F-----SASE-SKM-V---E--QF---E-----F------E----V---K-----K-Q----E-..--------------------S---TKE 446
MNE.US.x.MNE027 -------I----E--Q-----L--V--AE--K--I-K--------------HT-RNV------A---VTLV-----IL-A--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NSI-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--Q-ET..-----------V----A-------TKH 441
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 I------C--Y-P----------A---QG----------------------TTAN-----V------L---------F----RTELE-SQM-KK--E---A--FE--E--F-DK---E----V---------E-K----EE..--------------------A---TKE 446
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 I------C--Y-P----------A---QG--V-------------------TTANR-------E---V---------F----RTELE-NQM-KR--E---I--FE-----F-DK---E----V---------E-K----EE..--------------------T---TKE 452
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 I------CL-Y-P----------AV--QG--V-------------------A-AN---Q---EE---VI--------F----RTKLE-DKM-KQ--D---F--FE-----F-DK--Y---------KS----E-K----EE..--------------------S-LRTKE 447
RCM.NG.x.NG411 I------C--Y-P---------LA---QG----------------------TTAN--------E---V---------F----RTAHE-SQM-KR--E---T--FE-----F-DK---E----V---------E-K-L--EE..--------------------S---TKE 451
SYK.KE.x.KE51 LK---YT-----E--Q-----V-----SS--E---FK----------T---ATVNQ--Q-I-EK-S--I-V------L---NRSEKE-GQIVS-IVKS--AV-FSI-PE-W-DKF-LQ-L--T------SL-KVQ---ITES.P---EL--II-V------------CKA 472
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM LK---Y-----KE--P-----V-----AS--E---FT----------T----TINQ--Q----KYS-LTLI------LI-T-RSEKA-QEIVQQIVTA--KV-FKV-KE-W-DQY-MQ-L--T------QL-K-E--NI-DE.I---QL---I-V--------S---TKE 466
LST.CD.88.SIVlhoest447 I------I---P-Y-Q-----V-----QE--R---------------C---ATVAGL-SE---L----IL-------FI---RDKKG-DQAVK---DL-VT-N-K--E--F-A---YH----V----R-EIEKTK--DI-LQKT---N------V----A-L-E--RTKE 451
SUN.GA.98.L14 -------I---P-Y----------V--QA--K--V------------C---GTVASL--K--R-Y-EVQL-------LI---Y-KKK-EEIVKQ---L-ME-N-E--E--Y-G---YK----I----R-EIEK-K--PLEEE.P-------I--VI-----L-E-LRTKE 452
MND-1.GA.x.MNDGB1 I------I---P-Y-P-----V--V--QA--K--M------------C---GTVASL--V---NH-TVQL-------F----YTAEE-EKA-V---AL-MT-N-E--E--Y------H-----------KIEKVQ---LAEQ.P---E-----------A-L-----TK- 443
LST.CD.88.SIVlhoest485 I------I---P-Y-Q-----V-----QE--R---------------C---ATVAGL-SE---L----IL-------LI---RDKKG-DQAVK---EL-MT-N-E--E--F-A---YH----V----R-EIEKVK--DI-LQKT---N------V----A-L-E--RTKE 451
LST.CD.88.SIVlhoest524 I------I---P-Y-Q--------L--QE--K---------------C---ETVSGL-AE---L----LL-------FI---R-KEG-SQAVK---EL-IT-N-E--E--F-DK--YH----V----R-EIERVK---I-TRKT---E------V----A-L-D--RTKE 452
LST.KE.x.lho7 I------I---PNY----------L--QE--K---------------C---GTVAGL-SE---L---MI--------FI---R-RKG-DQAVK---EL-MT-N-E--E--F-A---YH----V----R-EIEK-K---M-LTKT---Q------V----A-L-D--RTKE 451
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 IA---Y-I---PS-AQ--------V--TA--E--EFR------SA------HTVHRV--G---KY--VL-V------L----RTEE---LVVKT--DY--ER--K--PE-F-A---YQ----V---K---T---QI--EEE..----K------I--------S---TKH 442
DEB.CM.99.CM40 LA---Y-IA--PT-A------V--V--IQ--E--EFR------SA------A-VGRQ-QI--EK--ELI-V------L-----RKD--LK-VAQ---F--ER--R--PE-Y-ED---H--------K--RLM-VT--DEEE..---HK------Q--------S---TKH 439
DEB.CM.99.CM5 LA---Y-I---PQ-AR--------V--TQ--E--EFR------SA------ATVGRQ-KL-KEKY--LI-V------L---N-DKVS-LEQVKQ--KF--EK--R--PE-Y-ED--YH--------K--HLL--E---EEE..---HK------Q--------S---TKH 439
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 LK---Y-----P--AQ-----V------G--Q--IFK------V---T---ATAD-M-SQ---AH--VILI------L-A--RSLE---KMVK---DF-AV--FE---A-F-ET--IQ--------KH-QI-K-D--LPEDGQ----A------V------L-S---TKE 461
GSN.CM.99.CN166 MK---Y-I--Y---------SV--V--QA-AE---FK-------A--T---NIVASL-RQI-D-E--V-LI------LI---RKL-E--QVVHKI-NL-TSYNIQ--EA---PDY-VK-L------KG-RL--VE--DQ-T..---------------V---H---RTK- 444
GSN.CM.99.CN71 MK---Y----Y-E-------SV--V--Q--AE---FK-------A--T---ATVASL-YQI-D-E--V--I------LI---RKLAE--QVVHKI-NL-TSYNIQ--EA---QDY-VR-L------KG-RL--VE--DQ-I..---------------V---H---RTK- 437
MON.CM.99.L1_99CML1 MK--FY-I--W-P-------S---L--AE-AK---FK----------TV--HTAAELPQEI--KY-EVTLI------LI--NHSLPE--KIVGVI-AT---K-IQ--PE-F-DDY-VQ-L------SH-KIAK-E--DQEQ..----E----I------A---S---TKN 441
MON.NG.x.NG1 MK--FY-I----N-------S---V--AE-AV---FR----X-----T---Y-ASELXKXI-RKY-EVTLI------LI---HSLPE--KIVTAI-TX-SEK-IQ--IE-Y-DKY-LQ-L------TH----K-E---Q-Q..----G-----------A-------TKH 444
MUS-1.CM.01.CM1239 IK--FY-----PA-------SL-QV--QG-AR---FK----------T---YTAA-L-QEI-EA----TLI------LI--NR--SG--RVVAQI-NM--KL-IQ--ED-Y--DY-VQ-L------RG-KI--VT--QQEN..----------------A-A---V-TK- 434
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 IK--FY-----P--------SL-QV--LG-AR---FK----------T---FTAA-L--EIK-A---VTLI------LI--NR-LSS--KVVAQI-NM--KL-IQ--QE-F-EDY-VQ-L------RG-KI--VA--QQEV..-----V----------A-A-----TK- 434
MUS-2.CM.01.CM1246 MQ--FY-----KE--P----SV-AV--MG-AK-F-FK----------T---ATTA-L--QV--D-Q-AL-V------LI---R---E--RLVKKI-DL-SSK-IQ--ED---PDY-VE-L------KG-RIK-VE--DQ-T..----E-----------A-V-S---TKH 439
MUS-2.CM.01.CM2500 MQ--FY-I--Y-E--P----SV--V--LG-AK---FK----------T---ATTA-L--QI--E-Q-AL-V------LI---R---E--RLVKRV-DL-TSK-IQ--EE---QDY-VE-L------GG-RIR-VE--DQET..----E-----------A---S---TKH 438
TAL.CM.00.266 MK---Y-I---P--SQ--------L--DR--R---FK----------T---HTSDQL-RK--DKY-QVALF------L---NESLEE--RIVG---AL-NKV-IQ--EA-Y-DK--IK-L----Y----K----E--D-LT..----EL---I------C---S---TKA 442
TAL.CM.01.8023 MK---Y-I---P--AR--------L--DR--R---FK----------T---YTSDQL-RK--EKY-QVALF------LI---ESLE---RIVG---AL-NKV-IQ--EA-F-DK--IK-L----Y-E--K--N-E----QT..-----L--------------S---TKA 443
OLC.CI.97.97CI12 I------I---PEY-E--------V--DR--R--I------------C----TVAHLM--W--E--E-DL-------------PRAE-LE-VKQ--EL-RSYN-E--P--Y-ED--YE----T-Y-KR-KIAR-K----EE..-----------Q--------S---TKA 435
WRC.CI.97.97CI14 I------I---PEY-Q-----V--V---S--K--V------------C----TVASL--I--GK--N-QVL-------I----DKTE-LN-V----KL--T-N-E--E--L-L---CN----I------QI-E-K---EVK...----V----------A-L-E--QTK- 456
WRC.CI.98.98CI04 I------I---P-Y-Q-----V--V---S--K--V------------C---ATVASL-DV-K----TMQ-L-------I---F-KPR-LE-V-----L--T-N-E--E--L-L---CK----I----R-QI-E-K---EVR...----V----------A---E--QT-- 455
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 I-----FI---PEY-Q-----V------K--T--V------------C---ATVASL--I---KH-KVQ-V-----------Y-KKE-LQM-Q---DL--T-N-E--E--L-L---CK----I------EI-E-K---EIR...----V---I------A---E---TKE 447
COL.CM.x.CGU1 I------I---P-YQ---------V--LA--T--V-K----------T---GTVAR-------RGQL.Q-A-------L----PLEE--RAVQ---DA--YY--E--E--Y-AD--YK--------KQ-KL-KVKI--Q-K..-----------A---L--L----RTKE 414
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p51 RT end p15 RNase H start
H1B.FR.83.HXB2 LCKLLRGTKALTEVIPLTEEAELELAENREILKEPVHGVYYDPSKDLIAEIQKQGQGQWTYQIYQEP.FKNLKTGKYARMRGAHTNDVKQLTEAVQKITTESIVIWGKTP.KFKLPIQKETWETWWTEYWQATWIPEWEFVNTPPLVKLWYQLEKEPIVGAETFYVDGAA 601
H1A1.UG.85.U455_U455A -------A----DIVT-----------------D-------------V--------D----------.-----------K-S-----------V---VS---------I-.--R---------A--M----------------------------D--A----------- 600
H1C.ET.86.ETH2220 -------A----DIVT-----------------------F---------------ND---F-F----.--------F-KRGT----------AV----AL----------.--R---------A---D------------------------------A-V--------- 608
H1D.CD.84.84ZR085 -----------------------------------M--------------L----------------.------------------------------AI----------.--R------------ID------------------------------I----------- 601
H1F1.BE.93.VI850 -------A----DIV---A-------K-----R----------------------D---------N-.----------KV-S----------------AL--------RSP------L----D----D--------------------------T---A--D-------S 602
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -------A----DIVS--A---M---------R------------E----V----LD----------.Y---------KRGS-----------V----A-----------.------R-----I---D-----------------------R--T---P----Y------ 598
H1H.CF.90.056 -------A----DI----K-------------R--I---------------R---------------.----------K--T-----I----------S---------I-.--R------------------------------H---------T---A----Y-I---- 600
H1J.SE.93.SE9280_7887 -----K-A----DIV---R---------K-------------SA-E----V----LD----------.----------KR-S---------A-V----AL-A--------.--R----R--------D------------------------------M----------S 599
H1K.CM.96.96CM_MP535 -------V----DIV---A------------------------------------ND----------.H------------S----------------A--G--------.--R----------------------------------------T--------------- 601
H1O.BE.87.ANT70 ----I----S----V--SR------E----R--Q-------Q-D---WVN-----GE---------E.H--------T-QKAS----IR--A-VI--VSQ---I----L-.-----VTR-------AD-------------S----I----R--S---M----Y------ 597
H1O.CM.91.MVP5180 ----I----S----V--SK------E----K----------Q-D---WVS---H-E------V--DE.H----------QKAS----IR--A-V---VSQ-A------L-.--R--VTR-------A--------------S----I-------T--------------- 597
H1O.CM.94.BCF06 ----I----S----V--SK------E----R----------Q-D---WVN---H--------V--DE.H----------QKAS---EIR-MA-V---VSQ-A------L-.-----VTR-------A--------------S----I-------T--------Y------ 597
H1O.CM.96.96CMA102 ----I----S----V--SXX-----E----K----------Q-D---WVS-----E---------DE.H--------T-QKAS----IR--A-VL--VSQX--I----L-.-----VTR-------AD-------------S----I----R--S---M----------- 598
H1O.CM.98.98CMA104 ----I----S----V--SK------E----R----------Q-D---WVSX----E---------DE.H--------T-QKAS----IR--A-VL--VSQ--------L-.-----VTR-------AD----------X--S----I----R--S---M--D-------- 597
H1O.CM.99.99CMU4122 ----I----S---IV--SK------E----R----------Q-D---WVN-----E------V---E.H--------T-Q-AS----IRI-A-VI--VSQ-A------L-.------TR-------AD-------------S----I----R--S---M----Y------ 597
H1O.CM.x.pCMO2_3 ----I----S---IV--SR------E----K-------A--Q-D---WVN-----E---------DE.H--------T-QKAS----IRL-A-VI--VSQ--------L-.-----VT--------AD-------------S----I----R--S---M----Y--N--- 595
H1O.FR.92.VAU ----I----S----V--SK------E----K----------Q-D---WVN-----E---------DE.H----------QKAS----IR--ANVI--VSQ-A-I----L-.-----VTR-V-----AD-------------S----I----K--N---I----------- 598
H1O.SN.99.99SE_MP1299 ----I--A-S---IV--SK------E----K----------Q-D---WVN-----W---------DE.H--------T-QKAS----IR--A-VL-RVSQ-A-I----L-.------TR-------AD-------------S----I-------S---M----Y------ 597
H1O.US.99.99USTWLA ----I----S----V--SQ------E----R----------Q-D---WVNX----E---S--V--DE.H--------T-QKAS----IR--A-V-X-ASQ-A---X--L-.-----VTR-------AD-------------S----I-------T--------Y------ 600
H1O.US.x.I_2478B ----I----S-------SK------E----K----------Q-D---WVN-----E---------DE.H----------Q-AS----IR--A-VL--VSQ-A------L-.------TR----A--AD-------------S----I-------S---I----Y------ 597
H1N.CM.02.DJO0131 --R-I---------VNF-K-------------R--L-------G-E----------D----------.Y---------KR-S-----I---V-V---VA--G------I-.-----V---V--A---DN-------------------------T---T----Y------ 606
H1N.CM.95.YBF30 ----I---------VNF------------------L-------G-E-V------------------L.H---------K--S-----I---V-V-R-VA-----------.--R--V---V--A---DH-------------------------T---S----------- 608
H1N.CM.97.YBF106 ----I---------VTF-Q----------------L-------G-E---------------------.Y---------KX-S-----I-E-AAV---VA-----------.-----V---V-------H-------------------------T---S----Y------ 608
H1P.CM.06.U14788 -X--I---XS----VXF-R------E--K------------Q-E-E--VD-----A------VF--E.H----------QKAT----IR--AXVI--VSQ--------L-.--R--VNRNV-----SD-------------S----I--------D--P-T--------- 598
H1P.FR.06.RBF168 ----I----S----VA-XR------E--K------------Q-E-E--VD-----E----------E.H-----X---XQKAT----IR--A-VI--TSQ--------L-.--R--VNRNV--N--SD-------------S----I--------D--P-I--------- 597
CPZ.CD.90.ANT --R-I--V-S--DRVQM-R------E--KQ--QQKIE-Y--Q-GLP-K-T-----S---------NE.G-L--A-----PT-T---E-R--AGV----GL-------EV-.--Q---TR---DA--SD------------------IR---N-LAD--PE---------- 601
CPZ.CD.06.BF1167 ----I--V-G--D-VQ--A------E--KQ----T-Q-T----KEP-K-AV----K------V--KE.NQI--------NH-T---EL---AGV----G----I---RV-.V-Q--VT--V-QQ--SD---VS-------------I----N-LT--MPE---Y------ 604
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 ----IK-A------VAM-Q---M--E-------D---------E-E----V----NS------F--Q.H----------Q-S-----IR--A-V---VA-----------.--R--V---V-----S---------D--------------X--T---P----------- 608
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ----I--A------VT--R-------------------A--N-D-E-------------------DL.H---------K--ST----IR----V---VAL----------.--R--V---V---------------D-----------------T---S----Y------ 607
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 ----I---------VX--Q-------------RD----A------E--------------------Q.H---------K--A--S--------V---VAL----------.--R---------A---D-----------Y--------------T--------------- 609
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ----I--A-G----VA--P---------Q---------A----E-E-----------------F---.H--------GKQ-A-----IR--A-T----A-----------.--R--V---M--A--AD------------I-------------T---E----Y------ 600
CPZ.CM.98.CAM3 ----IK------DIVTM-Q---M--E--X---XD---------E-E----X----NS------F--Q.H----------Q-S-----IR--A-V----A-----------.--R--V---V-----S---------D-X---------------T---P----------- 606
CPZ.CM.98.CAM5 ----IK--------VAM-Q---M--E-------D---------E-E----V----NS------F--Q.H----------Q-S-----IR--A-V----A-----------.--R--V---V-----S---------D-----------------P---P----------- 602
CPZ.GA.88.GAB1 ----I----K--D-V---P------------VST---------D-E---------NC------F---.H----------Q-S-----IR--A------A-----------.--R--V---S--A--A-------------I----------S--T---PTTD-Y------ 599
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 ----I--A-----IVEM-R------E------------T----E-E----V---NN-------F--T.GR---------Q-A-P---IR--A-V-P-VSP---IL--TV-.-----V-R-V--A---D-------------R----------------Q----Y------ 604
CPZ.TZ.00.TAN1 ----I--V-G---PVEM-R------E--KQ----K-Q-A----KLP-Q-A----------------E.G---------KSP-T---EIR--AGLI---GN---I---IV-.--L--VS----SQ---D---V--V-----I-----IR---N-LSD--PE---------- 597
CPZ.TZ.01.TAN2 ----X--VXG--DPVE--R------E--KQ----N-Q-A----KLP-Q-AV---------------E.G---------KLP-T---EIR--AGLI---GN-------IV-.--L--VS----SQ---D---V--V-----I-----IR---N-LTD--PE---------- 598
CPZ.TZ.09.UG38 ----I--V-G--DPVQM-R------E--K-----K-Q-A----KLP-Q-AV---------------E.G---------KSA-T---EIR--AGLI---GN---I---IV-.--L--VS----SQ---D---V--------I-----IR---N-LDN--PE---------- 592
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 ----I--V-G--DPVE--R------E--K-----K-Q-A----KLP-Q-AV---------------E.G---------KSP-T---EIR--AGLI---GN-------TV-.--L--VT----SQ---D---V--V-----I-----IR---N-LSD--PE---------- 596
CPZ.US.85.US_Marilyn ----IK-A------VNF-H---M--E-----------------E-E-V--V----RS------F--R.H----------Q-S-----IR--V-V----A---------V-.----LV---V-----S---------D--------------K--T-A-E----------- 603

p51 RT end p15 RNase H start
MAC.US.x.239 --R-I--KMT---EVQW--M--A-YE--KI--SQEQE-C--QEG-P-E-TVI-SQDN--S-K-H--D..-I--V--F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A-----QV-.--H--VE-DV--Q---D---V------D-IS-----R-VFN-V-D--E-E--Y-T--SC 612
SMM.CI.79.SIVsmCI2 ----IK-KMT---EVQW--L--A------I--EQEQE-AF-REEEN-E-TV--NQDN----K-H-GS..RV--V--F-KIKNT---G-RL-AHV----GK-AL-----I-.F-H--VER-V--Q---D---V----D-D--S-----R-VFN-V-D--P-E----T--SC 617
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 ----I--K-T---EVQW--M--A-YE-SKI--SQEQE-C--QED-P-E-TVV-NQDS--S-K-H--D..-I-RV--F-KVKNT---G-RL-AHV----GK-AL--*-QI-.--H--VER-I*-Q---D---V-----*D-IS-----R-VFNPV---LE-V------RSC 604
SMM.SL.92.SIVsmSL92A ----I--KVT---EVQW--L--A-----KI--SQEQE-S--QEGEP-E-TAI-NQEN--S-K-H-GE..-I--V----KIKNT---G-RL-AQVI---GK-A------V-.--H--VER-L--Q---D---V--V-D-D--S----IRMAFN-V-D--P-E--Y----SC 608
STM.US.89.STM_37_16 ----I--KM----EVQW--M--A-Y---KI--SQEQE-Q--RED-P-E-TVV-DQDN--S-K-H--D..-I--V--F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A-----QI-.--H--VER-V--Q--AD---V------D--S-----R-VFN-V---LE-T-------SC 608
H2A.DE.x.BEN --R-I--KMT---EVQW--L--A--E--KI--SQEQE-Y--QEE-E-E-T---SQGH----K-H--E..-I--V----KIKNT---G-RL-AQV----GK-AL----RI-.--H--VER----Q--DN---V------D--S-----R-TFN-VGD--P------T--SC 625
H2A.PT.x.ALI --R-I--KMT---GVQW--L--A--E---I--SQEQE-H--QEE-E-E-TV--DQDN----K-H-GE..-I--VE---K-KNT---G-RL-AQV----GK-AL----RI-.R-H--VER----Q--DD---V----D-D--S-----R-AFN-V-D--L------T--PC 625
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST --R-I--KMT---EVQW--L--A--E--KI--SQEQE-C--QEE-E-E-TV--DQDN----K-H-GG..-I--V----KVKNT---G-RL-AQV----GK-AL----RI-.--H--VERD---Q--DN---V----D-D-IS-----R-VFN-V-D--L------T--SC 625
H2B.CI.x.EHO I---I--KMT---EVQW--L--A-FQ--KI--EQEQE-S--KEGVP-E-TV--NLAN----K-H-GD..-I--V----KVKNT---G-RL-AHV----GK-AL----EI-.M-H--VER---DQ---D---V------D--S----IR-A-N-V-D-LE-V--Y-T--SC 625
H2B.GH.86.D205_ALT I---I--KMT---EVQW--L--A--Q--KI--EQEQE-S--KERVP-E-TV--NLAN----K-H-GN..-V--V----KVKNT---G-RL-AHV----GK-AL----EI-.V-H--VER---DQ---D---V------D--S----IR-A-N-V-D-LE-R--Y-T--SC 624
H2G.CI.92.Abt96 -X--I--XMT---EVQW--L--A--Q--KI--XQXQE-A--KEXEPXE-TV--NLDN----KVH-GN..RI--V----KIKNT---G-RL-AHV--X-GK-AL-----L-.F-H--VERD---Q---D---V----D-D--S--H--R-V-N-V---LEQT--Y-T--SC 608
H2U.FR.96.12034 ----IK-KMT---EVQW--M--A-F---KI--SQEQE-A--REEEN-E-TVL-NQDN----K-H-GD..RT--V--F-KVKNT---G-RL-AHV----GK-A------I-.M-H--VER-V--Q---D---V--VLD-D--S-----R-A-N-V---LL.E--Y-T--SC 621
GOR.CM.04.SIVgorCP684con ----I----S----VT-SK------E---------------Q-E-E--VNV---EE-------F-DE.H----------Q-AT----IR--A-VI--VSQ--------L-.--R---CRS--DAF--D----S-------IS----I-----------T----------- 593
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con ----I----S----VT-SK------E---------------Q-E-E--VNV----E-------F-DE.Y----------QKAT----IR--A-VI--VSQ--------L-.--R---CRS--DAF--D----S--------S----I-----------P----------- 593
VER.DE.x.AGM3 ----I--K-N-L-TVTW-----A-Y---K----TEQE-T--K-GRPIR-AV--LEG---S--FK--G..QV--V---TKQKNT---EFRV-AGL---LCK--L----EL-.VLE---ER-V--Q--AD---VS---D----S---------T-T----PKEDVY-----C 617
VER.KE.x.9063 I-R-I--K-N-L-EVQW-----A-Y---K----TEQE-T--A-G-P-R-AV--LED---S--FK--G..-I--V----KQKNT---ELRT-AGL----CK-AL----EL-.I-E--VER-V--Q--AD---VS--------SV--------T-T----P-EDVY-----C 617
VER.KE.x.AGM155 I------K-N-LD-VEW-P---A-YE--K----TEQE-T--A-E-P-R-AV--L-D---S--FK--G..-I--V--F-KQKAT---ELRV-AGV----GK-AL----QL-.T-E--VERD---Q--AD---VS-----D--SV----T---T-T----P-EDVY-----C 620
VER.KE.x.TYO1_patent I---I--K-N-L-LVTW-P---A-Y---A----TEQE-T--K-GIPIR-AV--LEG---S--FK--G..QV--V---TKQKNT---ELRT-AGL----CK-AL----IL-.VLE---ER-V--Q--AD---VS-----D--S----L----T-T----PKEDVY-----C 620
SAB.SN.x.SAB1 --R-I--ARP---IVQW--------E---Q--RQKQQ-Q----ALP-R-KVL-L-D---G-----PE.N-I--V----KIKT----ELRM-AGL----GK-------QI-.IME--VER-L--Q--SD---V-------M-S--Q-IR---K-V-D--P-EAVY------ 633
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 T-AM---K-N-L-E-VW-----A-YKN-QG-VQ-TQE-T----L-E---TV----E------FT--G..AV--V-R--KQ-ET----LRT-AHL----CK-ALT---RL-.RVQ--VD-K--DM--QD---VS--------S--L------S-V----K-EDVY------ 623
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -------AQD--A-VQW--Q--V-FRQ-Q-----EQQ-A------S-R-T-T-LDD---G--FK--G..-V------TKSKNT---EFRV-AGM--RVCK-A-TF---L-.IMEV-VER-V--Q--SD---V--L--I--IS----I----N-V-D--PK-KVY-C---C 620
DRL.x.x.FAO ----I--A-P-D-EVEW-R-----YE--KL-I--QM-----Q-E-P-K-K---L-N---S---E-DD.N-P-------KVKNS----MRM-AGL----AK-AL----RL-.I-Y--VER-V--Q--Q----V----D---IS--H-I----N-LSD--P-E-VY------ 615
MND-2.GA.x.M14 ----I--A-P-D--VEW-R-----YE--KL-VQ-E------Q-G-P-M-KV--LT----S---E--E.N-P--V-----TKH----ELRV-AGL----AK-C-----EL-.--Y--LER-V-DQ--HD------------IS----IR---N-L----P-EDVY------ 614
MND-2.CM.98.CM16 --R-I--A-P-D-KVEW-R-----YE--KL-VQ-E------Q-E-P-M-KV--LT----S---E--D.N-P--V-----TKN----ELRV-AGL----AK-AL-----L-.--Y---ER-V-DQ--P--------------S--H-IG---N-LR--VP-EDVY------ 613
MND-2.x.x.5440 ----I--ARP-DKIVEW-R-----YE--KL-VQ-E------Q-E-P-M-KV--LT----S---E--D.N-P--V-----TKN----ELRV-AGL---VAK-CL-----L-.--Y--LER-V-DQ--HD---V------D-IS----IR---N-L-D--P-EDVY------ 614
MNE.US.x.MNE027 --R-I--KMT---EVQW--M--A-YE--KI--SQEQE-C--QEG-P-E-TVI-NQDN--S-K-H--D..-I--V--F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A-----QV-.--H--VE-DV--Q---D---V------D-IS-----R-VFN-V-D--E-E--Y----SC 608
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 ----I--I-R-DDKVEF-K-----YE--KLL---KL-------E-P---KV--LEG---S--VE-GD.G-P-------KQKT----EIRM-AGL----CK-A------L-.--E--VER-V--Q--AD---VS--------S----IR---N-V-D--P-E-VY------ 614
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 ----I--V-R-D-KVEF-R-----YE--KLL---QM-------E-P---KV--LTG---S--VE-GD.G-P-------KQKT----EIRM-AGL----CK-AV-----L-.--E---ER-V--Q--AD---VS--------S----IR---N-V-D--P-E-VY------ 620
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 ----I--A---D-KVEM-K---I-YE--KM----KL------EK-P-V-N---LEG---S---E--S.G-P-------KQKT----EIRM-AGL----AK-A-----RL-.T-R---ER-V-D*-RSQ---V----D----S----IR-G-N-V-D--P-E-VY------ 614
RCM.NG.x.NG411 ----I--V---DDKVEF-R-----YE--KAV---KI-----N-E-P---KV--LEG---S---E-GD.S-P-------KQKT----EIRM-AGL----CK-A------L-.--E---ER-V--Q--SD---VS--------S----IR---N-V-D--P-E-VY------ 619
SYK.KE.x.KE51 -S-CI--A----DIVE------A-M--------VEQT-S--Q-E-P-E-H-S-L--Q--G-I-K-G-QE-P-I---TGKAYAT-H--YQA-AQLMN--GIQALW----I-.E-H--VKR-E--K---DH-----L--VKC-H--I--RWY-N-VS--V.E---------- 640
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM ---CI----Q----LT---A--A--E---Q----EQA-S----K-P-E-H-T-L-SQ--G-M-K--QKGPP-I---T-KTFA--S--YQS-AQLLN--GIQ-LWY---V-.T-H--VKR-E--K---D------V--VK-IS-----RWY-N-VP---PE-V-------- 635
LST.CD.88.SIVlhoest447 ----I--V---D--VTW-DA-LE-YEQ-QQ----KLQ-A----T-E-VVRV-QSKK-II-F-WR-GN..SI-RA-R-Q-QKS----PLQK-A------GK-------HV-.-IQV-VTR-V-DQ--SDH--V-----L--IS--Q-EQE--S--A---E-VD-Y------ 618
SUN.GA.98.L14 ----I--N-P-A-KVKM----RE-YQS-Q-V-Q-S-S-S--E-D-E--CRV--VK--IL-F-WL-GK..QV-RV-R-QKRGA--E-PCQ--AA-L---GR-------FV-.-IQV---R-I-SQ--AD---C-----L---S--K-EQE--T-AT--VP-.D-Y------ 618
MND-1.GA.x.MNDGB1 ----I--GLNI--KVTM----R--YEQ-K---A-EQE-S----N-E-YVRF--TTG-DISF-WK-GN..-V-RA---GKQKT--S--LMK-AG-T--VGR-------FV-.-MQI-TTR-I--D--H----C-----V--IS--M-ERE--S-SP--LE-V--Y------ 610
LST.CD.88.SIVlhoest485 ----I--V---E--VTW-DA-LE-YEQ-QQ----KLQ-A----T-E-VVRV-QNKK-VI-F-WR-GN..SI-RA-R-Q-QKA----PLQK-A------GK-------HV-.-IQV-VTR-V-DQ--SDH--V-----L--IS--Q-EQE--S--A---E-VD-Y------ 618
LST.CD.88.SIVlhoest524 ----I--V-P-EQLVTW----LE-YET-KT----K-Q-A------E-VVRV-QNKK-VI-F-WR-GN..AI-RA-R-Q-QKS--M-PLQ--A------GK-------FV-.-IQV-VTR----N--INF--V----DL--IS--Q-EQE--S--A---E-TD-Y------ 619
LST.KE.x.lho7 ----I--V-P-E-I-NW----LE-YGQ-K-V---KMQ-A----E-E--VRV-QNKK-II-F-WR-GN..NI-RA-R-Q-QKA----PLQK-V--I---GK-------FV-.-IQV-VTR-V--H--SDH--V----DL--IS--Q-EQE--IW-A---I-VD-Y------ 618
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 ---SI--VPG--DPVK-----QA--E-A-Q----Q-S-T--KEQE----D-T-LSE---G-T-R-SK..GI-------KAK---F--FH-IAKLMM-VG-----T--RL-.T-R--V--QD-DG--H-H----------A-H-----R---S-VS---KE-D-Y------ 609
DEB.CM.99.CM40 --RAI--VPG--DPVT-S---QA--R--K----QE-S----KEQEP----LS-L-K---G-V-R-PK..GI-----FS-DK---Y--FH--AK-MY--G-----F--RI-.Q-R--VV--E-DN--HNH---A---D--AIH--H------E-VS---PD-D-Y------ 606
DEB.CM.99.CM5 ---AI--VPG--DKVS-S---QA--R--K-TP-QE-S----KEDEP--S--S-I-R---G-V-R-TK..GL-----FSKDK-T-Y--FH--AK-MY--G-----Y---V-.--R--VV--E-DN--HNH-------D--A-H--Q--R---E-VS---PD-D-Y------ 606
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 ---SI--V-D-G-T-S---G--A--K-AQ-----SIS-S--R-E-P-----S-L-EN--G-T-K--K..HL------HKDK-S-Y-PYQ--AKVMA--GR-AL----RL-.T-R--VS-VD-DA--S----VN---D--M-S----LRNF-N-VS---DK-P-Y-T---- 628
GSN.CM.99.CN166 ---CI--A-G--DQVE-----QI----------QSSE-G---AE-P-VV--TSL-EQ--G-MFS--G..-M--SA-F-KT-N--I-SYQ-FAD-LT-VGR--Q-T---V-D--RI-VV--Q-DA--MN--------TI-AIH--H-LRQ--T-VS--LED-V-Y------ 612
GSN.CM.99.CN71 --RCI--A-G---QVE-----QI----------QSSE-S---AE-P-VV--TSL-EQ--G-MFS-DS..-M-RS--F-KT-T--I-SYQ--AD-MT-VGR--Q-T---V-D--RI-VV--Q-D---MN--------TI-A-H--H-LRQ--T-VS--LEN-V-Y------ 605
MON.CM.99.L1_99CML1 ---SI--ARS--DTVV-SDL-QA-----------EST-G----NEP-KV-LTSLAEN--G-RFF--K..SV-----F-KI-ST-S-TYQ--AD-LA-LGK-A--T--RL-.I-R--VV--Q-DA--ADN--IN-V-DI-A-YS-H-LRQ--T-VQD--E--P-Y------ 608
MON.NG.x.NG1 --XCIX-X----DIVE-SDL-QA---------SQQST-G----QL--KV--TSLXE---G-XYF--X..RV-----F-KIKN--S-TYQ--AD--T-LGK-AL-----L-.I-R--VN--Q-D---ADN--V-----I-P-HS-H-LRQ--T-VQX--EH-P-Y------ 611
MUS-1.CM.01.CM1239 ---CI--V-S---EVQ-----Q------Q----QA-Q-A-F--EQP-V---VSL-DS--G-NFL-NK..GI--S--F-KV-SV---SYQ--SD-IAR-GR--L-----P-E-VRI-VI--Q-DQ----H--VS---DI-A-H-TH-LRQ-FT-VP--LSE-P-Y------ 602
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 ---CI--V-S---EVQ-----QA-----Q---QQT-Q-A----EQP-V---VSL-DS--G-NFT-SK..GV-R---F-KV-SV---SYQ--AD-MA--GR--L-----P-D-VRI-VI--Q-DQ--IAH--VS---TI-A-H-TH-L-Q-FT-VP--LKE-P-Y------ 602
MUS-2.CM.01.CM1246 --RCI--I-G---LVE-S-Q-Q-----------QEAG-A----E-P-VL--VSL-EQ--G-TFT-DR..NM-R---F-KI-T--S-PYQ--A--LSRASK-AL-C-----D-CRI-VV--Q-DN--ADS--T----DI-A-H--Y-LRQ-FT-VP---ET-P-Y------ 607
MUS-2.CM.01.CM2500 ---CI--V-----TVE---Q-Q---------M-QE-K-A----E-P--L--VSL-EQ--G-TFT--K..NM-----F-KV-T--I-TYQ--A--LA-AAR--L-C-----D-CRI-VV--Q-DH--A-S--T--V--I-A-H--H-LRQ-FT-VP--LEA-P-Y------ 606
TAL.CM.00.266 --RY---V-G-L-EVQ-S----A---------A-ET--T--QEGEP-E--LT-LAE---G-M-K-GK..RL-----F-KQ-T--S-PYQ--IG-M---GK----F--QV-.V-RI-VV--E--Q----H--CS---TIVPIH-----R---N-VQ---E--D-Y------ 609
TAL.CM.01.8023 ---C---V-G-L-EVT------A------A--A-ET--S--KEGEP-E--LT-LAE---G-MVK-GK..RL-----F-KQ-T--S-PYQ--VG-M---GK-A--F--QV-.I-RV-VV--E--Q--S----CS-L-TIVPIH-----R---N-VS---E----Y------ 610
OLC.CI.97.97CI12 ----IK-P-G-LDKVEW----KE--E--------EQE--M-KEEEP-QCT.LCYTK-TVA-R-W-KH..GT----RFQ-KMT----KFR-M-G-IE--GK--------L-.I-QV-TTRKD--A-AFDD--VH---DI---SNSENQRTFWE-VPA-M.EV--------Y 600
WRC.CI.97.97CI14 --R-I--N-P---EVEW----LE--EI-KQ----EQS-A--KGKDLIAEL-KTGPGQWAYTIREIGE.K-P--V---G-Q-HT-S-ELRSMAH-M---G--------RV-.--RI--E-DI-DS--SD---VS---DT-H-S--F-ARE--K-VL--LPEV--Y-I--S- 624
WRC.CI.98.98CI04 ----I--N-P---EVTW----LE--EI-KS----EQM-A--TGKELVAEL-KTGSGQWAYSIREAGE.K-P--V---G-Q-HT---ELRS-AH-M---G---------V-.---I--E-DI-DS--SDH--VS---DT-H-S--Y-ARE--KIVL----EV--Y-I--S- 623
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ----I--N-P--AEVEW-M---A--EI--A----SQQ-S--GGGDLIAEV-KTGTGQWAYTIKEAGE.T-P--V--FT-I-HT---ELRT-AHCI---G--A------L-.--RI-VE-DI-DM--S----------V-H-S--F-KRE--T-VS---E-V-EM-I--S- 615
COL.CM.x.CGU1 IS-CTK-K-H-L-EVQ-SA---E--QD-KQ-I--E-Q----I-HE-IWVD-FRL-K---G-AVC-KH..GT-RR--HNTGKNQ-F-SMQE-ASVI---GR-A--T---V-.-M-V-AKR-D--Q--SD---SA----I---SSSYV---VWN-VL--LKE-P-YWT--GC 581
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p66 RT, p15 Rnase H end p31 Integrase start

H1B.FR.83.HXB2 NRETKLGKAGYVTNRGRQKVVTLTDTTNQKTELQAIYLALQDSGLEVNIVTDSQYALGIIQAQPDQSESELVNQIIEQLIKKEKVYLAWVPAHKGIGGNEQVDKLVSAG.IR..KVLFLDGID.KAQDEHEK.YHSNWRAMASDFNLPPVVAKEIVASCDKCQLK.GEAM 765
H1A1.UG.85.U455_U455A -------------D-------S--E--------H--H-------S--------------------R----I------K--E------S-------------------S-.--..---------.---ED---.--C-----------------------N-----.---- 764
H1C.ET.86.ETH2220 -----I-------D-----I-S--E-----------Q-------S---------------L----K----I---------S--R---S-------------------S-.--..---------.---E----.---------NE--I----P-----C-------.---I 772
H1D.CD.84.84ZR085 -K-----------D-------PF-------------N----------------------------K------S----------------------------------S-.--..---------.---E----.--------------------------------.---- 765
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WRC.CI.97.97CI14 --DS-E-----.WTKSKE---SVQN----Q---I-LK---E-G-QKM--I-----VM--VKDH-TM---P--QE---L-KG--EI-ID-----------TEI-R-----.--S.-IM--EN-T.P-IES-T-.--QG-K-LQEE-H--QLI--R-IEE-ST--G-G-AP- 789
WRC.CI.98.98CI04 --DS-E----F.WTNSKE--IN-YN----QA--A-LK---E-G-SKI--I-----VM--VKDH-TI---A--QE--DL-KQ--EI-IE-----------TEI-------.--S.--M--EN-T.P-IES-T-.--QG-K-LQEE-HI-QLI--R--EE-ST--G-G-APL 788
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 -K-S-E-----.WTKT-N-IQKI-N----Q---I-LRM--E--SDK---I-----V----KDH-T----P-MQE--DL-KG--EI-IT-----------TEI-A-----.--S.R-M--EN-T.P-IES-T-.--QG-G-LEEE-H--TIL--R--EE-AT--G-G-HPI 780
COL.CM.x.CGU1 S-KLGA----WINSK-EEE--N-HEGS--QA--TGVL---KHGPKRM-L----L------TG--YDQLPSSRGE--QAGMA--AIHV--C----------LI-QK-..-.V-..Q-MWI-K-E.A-EED-Q-.F---VQYLKEQ-G--T------WER-SE--N-.-Q-V 743
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H1B.FR.83.HXB2 HGQVDCSPGIWQLDCTHLEGKVILVAVHVASGYIEAEVIPAETGQETAYFLLKLAGRWPVKTI.HTDNGSNFTGATVRAACWWAGIKQEFGIPYNPQSQGVVESMNKELKKIIGQVRDQAEHLKTAVQMAVFIHNFKRKGGIGGYSAGER.IVDIIATDIQTKELQKQI. 932
H1A1.UG.85.U455_U455A --------------------------------------------------I----------V-.---------S-A-K-V----N-Q------------------------------E--------------------------------.-I----------------. 931
H1C.ET.86.ETH2220 ----N----------------I--------------------------------------RV-.---------SNA-K--------Q------------------------------E--------------------R-----------.-I----S--------N--. 939
H1D.CD.84.84ZR085 ----------------------------------------------A--------------VV.---------S---K------------------------------------------------------------------------.-I----S----R------. 932
H1F1.BE.93.VI850 -------------------------------E------------------I----------I-.---------S-A-K-S------Q-----------------I---------------------------------------------.-I---S-----R------. 933
H1G.SE.93.SE6165_G6165 ---------------------I-I--------------------------I---------TV-.---------S-A-K------N-T---------------------------------------------------------------.-I----S-----------. 929
H1H.CF.90.056 --------------------Q-----------------------K----------S-----V-.---------S-A-K------D-Q---------------------------------------------------------------.-I----------------. 931
H1J.SE.93.SE9280_7887 ----------------------------------------------A-F-I----------V-.---------SGA-K------D--------------------------------E--------------------------------.-I---------R------. 930
H1K.CM.96.96CM_MP535 ---------------------I----------------------------I----------V-.-----T---STV-K-------V----------------------------------------------------------------.------------------. 932
H1O.BE.87.ANT70 --------EV--I----M---I-I--------F----------------------A-----V-.-----P---ST-MK------N-QH---------------A------S--Q---------R--------V------------T----.-I--L-SQ---T------. 928
H1O.CM.91.MVP5180 -----Y--E---M--------I-I-------DF----------------------A-----V-.-----P---S-AMK-----T--QH---------------A------S--Q------------------V------------T----.LI--L-SQ---T------. 928
H1O.CM.94.BCF06 -----Y--E---M--------I-I--------F----------------------A-----I-.-----P---S-AMK-----T--QH---------------A------S--Q------------------V------------T----.LI--L-SQ---T------. 928
H1O.CM.96.96CMA102 --------EV--M----A-----I--------F-------------A--------A---I-IL.-----P---S--MK------N--H---------------A------S--Q---------R---------------------T----.LI--L-SQ---T------. 929
H1O.CM.98.98CMA104 --------EV--M----T-----I--------F----------------------A-----V-.-----P---S--MK------N-XH---------------A------S--E---------R---------------------T----.LI--L-SQ---T------. 928
H1O.CM.99.99CMU4122 --------EV--I----T-----I--------F----------------------A-----V-.-----P---S--MK-----TN--H---------------A------S--Q---------R--------V------------T----.-I--L-SQ---T------. 928
H1O.CM.x.pCMO2_3 -----Y--KV--I----I-----I--------F----------------------A-----I-.-----P---S--MK-----TN--H---------------A------S--Q---------R--------V--Y---------T----.-I-ML-SQ---T------. 926
H1O.FR.92.VAU --------E---M--------I-I--------F----------------------A---I-IL.-----P---S-AMK------N-QH---------------------ES-MQ------------------V------------T----.LI--L-SQ---T------. 929
H1O.SN.99.99SE_MP1299 --------EV--M--------I-I--------F----------------------A-----V-.-----P---S-AMK------N--H---------------A------S--Q------------------V--Y---------T----.-I--L-SQ---T------. 928
H1O.US.99.99USTWLA -X------E---M--------I-I--------F----------------------A-----I-.----RP---S--MK-----T--QH--X--------X---A------S--Q------------------V------------T----.LI--L-SQ---T------. 931
H1O.US.x.I_2478B --------EV--I----V-----I--------F----------------------A-----I-.-----P---S--MK-----TN-QH---------------A------S--Q---------R--------V------------T----.-I--L-SH---T------. 928
H1N.CM.02.DJO0131 ----N----V-----------I-----------L----------------I----------V-.-----P---S---K------N-T----------------------------I---------------------------E-T----.-I---------TK--T--. 937
H1N.CM.95.YBF30 ----N----V-----------I-----------L----------------I----------V-.---------S---K------N---------------A--------------I-----------------------------T----.-I---------TN--T--. 939
H1N.CM.97.YBF106 ---IN----V-----------I-----------L----------------I----------V-.-----P--IS---K----------------------A--------------I----------------------------XT----.-I---------TK--T--. 939
H1P.CM.06.U14788 -----------------MX--I------X---FM------V-----A---V----S-----V-.-----P---S-A-K-----LN-TH-------------------------H------------------V------------T--D-.-I--L--X---T------. 929
H1P.FR.06.RBF168 -----------------T---I----------FL----------------V----A-----V-.-----P---S-A-K-----LN-TH-------------------------L------------------V------------T--D-.-I--M--Q---T------. 928
CPZ.CD.90.ANT ------------V----------I-----S--F-----MAD---KS---------S-------.-----A---S-A-K------N-Q--------------------Q--Q----I-----Q-----V---H-------------TP-Q-.-L--L------TQ--N--. 932
CPZ.CD.06.BF1167 --------E--------I----V---------F-----LSS---K---F-I----------K-.-----A---S-A-K------N-Q--------------------Q--I-VD-I-E-----R---A---Y-------------TP-D-.-L--LT------------. 935
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 ---------M-----------------------L----------------I----------V-.---------SN--K--------Q----------------------------I-E---------------------------T----.-I---------TN-----. 939
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ---IN----V-----------I-----------L----------------I----------V-.---------S---K------N-Q-------------A--------------I-----------------------------T----.-I---------TK--T--. 938
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 ---------------------I----------------------------V----------V-.---------S-A-K------N-Q---------------------------------------------------------------.-I---------R------. 940
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ------------I--------I-I--------------------------V------------.-----P---SNA-K--------R--------------------------E------------------------------------.-I----------------. 931
CPZ.CM.98.CAM3 ---------------------------------L----------------I----------V-.-----P---SN--K--------Q----------------------------I-E-----R---------------------T----.-I---------TN-----. 937
CPZ.CM.98.CAM5 ---------------------I-----------L----------------I----------V-.-----P---SN--K--------Q----------------------------I-----Q-----------------------T----.-I---------TN-----. 933
CPZ.GA.88.GAB1 ------------V----------I---------------------------------------.-----P---S-A-K------D-------------------L----------------------------------------T----.-I---------S------. 930
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 ---------------------I-----------L----------------I----------K-.-----T---S-A-K-------------------------------------------------------------------T----.---ML---L--Q------. 935
CPZ.TZ.00.TAN1 -----Y--E---I----------I--------F-------E---R-----I----------K-.-----P---STA-K------Q-QH-------------------Q--Q--E-------Q-R---I---Y-----------E-T----.LL--LT-N----Q-----. 928
CPZ.TZ.01.TAN2 -----Y--E---I----------I--------FL------E---R-----I----------K-.-----P---S-A-K------Q-QH-------------------Q--Q--E-I-E-----X---X---Y-----------E-T----.LL--LT-N---QQ-----. 929
CPZ.TZ.09.UG38 --------EV-----------I-I--------F-------E---K-----I----------K-.-----P---STA-K------Q-QH-------------------Q--Q--Q---E---Q-----V---Y-----------E-T----.LL-LLT-N----Q-----. 923
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 --------EV-------------I--------F-------E---K-----I----------R-.-----P---STA-K------Q-QH-------------------Q--Q--E-I-----Q-----V---Y-----------E-T----.LL--LT-N---QQ-----. 927
CPZ.US.85.US_Marilyn ---------------------I-I---------L----------------I----------V-.---------SS-----------Q----------------------------I-----------------------------T----.-I----SEL--DL-----. 934
MAC.US.x.239 ---ANSDL-T--M--------I-I--------F-------Q---RQ--L----------ITHL.-----A--ASQE-KMVA-----EHT--V-----------A--HH--NQ-DRI-E--NSVE-I-L---HCM----R----DMTPA--.LINM-T-EQEIQFQ-SKN. 943
SMM.CI.79.SIVsmCI2 ----NAEL-T--M----------I--------F-------Q---RQ--L------S---ITHL.-----A---SQE-KMVA--V--E-T--V--------------HH--NQ-DRI-E--NSIE-I-L--CHCM----R----DMTPA--.--NM-S-EQEIQF--TKN. 948
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 ----NAEL-T--I--------I-I--------F-------Q---RQ--L-----VS---ITHL.-----A---SQE-KMVA---N-E-T-RV-----------A--HH--TQ-DKIKE--NSIE-I-L--THCM----R----DMTPA--.L-NM-T-EQEIQFQ-SKN. 933
SMM.SL.92.SIVsmSL92A ----NADI-T--M--------I-I--------F-------Q---RQ--L------A-----HL.-----A---SQE-KMVA-----E-S--V-----------A--HH--NQ-DRI----VS-E-V-L--THCM----R----DMTPA--.LINM-TAEQEIQYH-TKN. 938
STM.US.89.STM_37_16 ----NAEL-T--M--------I-I--------F-------Q---RQ--L------S----THL.-----A---SQE-KMVA-----E-T--V-----------A--HH--TQ-DRI----NTVE-V-L---HCM---KR--L-DMTPA--.L-NM-T-EQEIQFQ-SKN. 939
H2A.DE.x.BEN ----NAEI-V--M-Y------I-I--------F-------Q-S-RQ--L------S---ITHL.-----P---SQE-KMVA--V--E-S--V-----------A--HH--NQ-SRI-E--NTIE-I-L---HCM----R----DMTPA--.LINM-T-EQEIQF--RKN. 956
H2A.PT.x.ALI ----NAEL-T--M----------II-------F-------Q-S-RQ--L------S---ITHL.---S-V---SQE-KMVA--V--E-S--V-----------A--HH--NQ-SRI-E--NTVE-I-L---HCM----R----DMTPA--.LINM-S-EQEIQF--TKN. 956
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST ----NAEL-T--M--------I-I--------F-------Q-S-RQ--L------S---ITHL.-----A---SQE-KMVA--I--E-S--V-----------A--HH--NQ-SRI-E--NTVE-I-L---HCM----R----DMTPA--.LINMVTAEQEIQF--AKN. 956
H2B.CI.x.EHO ----NSEL-T--M----------I--------F-------Q---RQ--L------S---ITHL.-----A---SQD-KM-A--I--E-T--V----E------A--HH--NQ-DRI----VSIE-V-L--THCM----R----DMTPA--.--NM-T-EQEIQF--TKN. 956
H2B.GH.86.D205_ALT ----NADL-T--M--------I-I--------F-------Q---RQ--L------S---ITHL.-----A---SPS-KMVA--V--E-T--V-----------A--HH--NQ-DRL----VSIE-V-L--THCM----R----DMTPA--.L-NM-T-EQEIQFF-AKN. 955
H2G.CI.92.Abt96 ----NAEL-T--M----------I--------FV------Q---RQ--L----------ITHL.-----A---SQE-KMVA--V--E-A--V--------------HH---Q-DKI----NSIE-I-L---HCM----R----DMTPA--.-INM-T-EQEIQFQ-TKN. 939
H2U.FR.96.12034 ----NTEV-T--M---------VI--------F-------Q---RQ--L----------ITHL.-----A---SQE-KMVA--V--EHT--V-----------A--HH--NQ-ERI-E--NTME-I-L--AHCM----R----DMTPA--.-INM-S-EQEIQF--SKN. 952
GOR.CM.04.SIVgorCP684con ---------------------I----------F----------------------A-----V-.-----P---S---K-----LNVTH-------------------------Q------------------V------------T--D-.-I-ML--Q---T------. 924
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con ---------------------I----------F----------------------A-----I-.-----P---S---K-----LNVTH-------------------------Q------------------V------------T--D-.-I-ML--Q---T------. 924
VER.DE.x.AGM3 -----A---V--M----------I--------F-------R---K---K----ILS---ITQL.-----P---SQE-A-M---GK-EHTT-V--------SI-----Q--E---KI--DCQYTE---L--CH------------LTPA--.LINM-T-QLELQH--TK-. 948
VER.KE.x.9063 -----A---V--M----V---IVI--------F-------R---R---K----ILS---IVQL.-----P---SQE-A-I---GK-EHTT-V--------S------Q--E---KI--DCQYTE---L--CH------------LTPA--.LINM-T-QLELQT--TK-. 948
VER.KE.x.AGM155 -----A---V--M----I---IVI--------F-------R---K---K----II----ITHL.-----P---SQE-A-M---GKVEHTT-V--------SI-----Q--E---KI--DCQYTE---L--CH------------LT-A--.LINM-T-QLEINT--TK-. 951
VER.KE.x.TYO1_patent -----A---T--M---------VI--------F-------R---K---K----ILS---ITQL.-----P---SQE-A-I---GK-EHTT----------SI-----Q--E---KI--DCQYTE---L--CH------------QTSA--.LIN--T-QLEIQH--TK-. 951
SAB.SN.x.SAB1 -----A---V--M--------I-I--------F-------Q---KA--H------S---ITQL.-----T---SQQ-A-I---GK-EHT--V---------------Q--E----I--D--R-E---I---H---------------A--.LIN--H-ELE--T--QK-. 964
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 -----A-IET--M----------I--------F-------R---K---H-----LA-----HL.-----P---SQN-A-V---GN-EHTT----------S-----RQ--E--S-I--DC-R-E------TH------------I-SA--.L-NMLT-QLELNT--N--. 954
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -----A-V-V--M--------I-I--------FL-----AR---K---K----IIS---ITKL.-----P--VSQE-QTI---GQVEHTT----------S-----RQ--ET-EKI-EDCAF-E---L--CH------------MTPA--.LINM-T-QLEIQHI-T-Q. 951
DRL.x.x.FAO -----A---T--M--------I-I--------H-----------EK--------------SHL.-----P---SEK-ATV----K-EHTT-V--------------NQ-------I-----K-E-------L-----------E---A--.------S-LL-SK--QN-. 946
MND-2.GA.x.M14 -----AA--T--M----------I---------L----------K---H------------HL.-----P--VSEK-ATV----Q-EHTT-------------AK-HH--V--E-------R-E-------L-----------E--P---.-----T---L-TK--QN-. 945
MND-2.CM.98.CM16 -----T---T--M----M-----IA------R-L------T---K---H------------HL.-----P---SEK-ATV----Q-EHTT-----------I-AK-HH--Q----------K-E-------L-----------E--P---.--------LL-TK--HN-. 944
MND-2.x.x.5440 ----NAD--T--M--------I-I---------L----------K---H------------HL.-----P--VSEK-ATV----Q-EHTT-V-----------AK-HH-----E-------R-E-------L-----------E--P---.-----T---L-TK-RQN-. 945
MNE.US.x.MNE027 ----NSDL-T--M--------I-I--------F-------Q---RQ--L------S---ITHL.-----A---SQE-KMVA-----EHT--V-----------A--HH--NQ-DRI-E--NSME-I-L---HCM----R----DMTPA--.LLNM-T-EQEIQFQ-SKN. 939
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 ---T-A---T--M----------I--------------------K----------A-----HL.-----A---S-A-Q-V----Q-EHT--V--------------HQ--T----I-----K-E-------L------------------.-I----SEL--NK--N--. 945
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 -----A--KT--M----------I--------------L-----K---H------A-----HL.-----A---SSA-Q-V----Q-EHT--V--------------HQ--T--T-I-----KIE-------L------------------.-I----S-L--TK--N--. 951
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 -----A---T--M--------I-I--------------------K---H------A----RKL.-----A---S-A-Q-V----Q-EHA--V---------------Q--I--E---E---K-E-------LV-----------------.-I------LA-NK--N--. 945
RCM.NG.x.NG411 -----A---T--M--------I-I--------------------K---H------A-----HL.-----T---S-A-Q-D----Q-EHT--V--------------HQ--I----I-----K-E-------L------------------.-I----S-L--TK--N--. 950
SYK.KE.x.KE51 -----TDL-T--M----------C---NT----T-TKILKR------GL---QI-A---I-H-.-----P--ISDAFA-------VEHTT----------I--NK-RQ--ET-N-I-EEV-R-E---A--T--L----------TTPAD-.YINMLY-EL-LQNTHT... 969
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -----VDIYN--M----E-----C---NT------TKILKR---D---L--MQI-S---I-Q-.-----P--VSDKFK-----C--EHTT----------I---K-RY--EA-S-I--DVT--Q---A--T--L----------I-P---.YINMLY-EL-LQQNTTS.. 965
LST.CD.88.SIVlhoest447 T----T------I----M--Q--IN-------FMV-----D---KT--H-----CS----QQV.-----P--VSKE-Q-VI--L--EHTT-------------AK--A--Q--ER--ED-QQ-----L--TH-----QR--L--L-PA--.FINM-NA-LE-QY---LN. 951
SUN.GA.98.L14 T----A-V----I----M-E---I---------MV---L-N-Q-KT--TW----CAM----Q-.-----P--ISKD-E-V---L--QHTT-------------AK--V--Q--SRI-ED-QE-----L--LH-----QR--L--MT-A--.FINM-NA-LE-QY---IN. 951
MND-1.GA.x.MNDGB1 K--T-A-L-V--I------NQI-I--------FMK----T----KK--E------AQ--ISKL.-----P---SQE-ETM---L--EHT--------------NK--Y--EL-EKI-EDCKE-----A--T------QR--L--MT----.--NM-N-ELEYQYQ-N--. 941
LST.CD.88.SIVlhoest485 T----T------I----M--Q--IN-I---C-FMV-----D---KT--N-----CS----QQV.-----P--VSKE-Q-VT--L--EHST-------------AK--V--Q--ER--ED-QQ-----L---H-----QR--L--L-PA--.FINM-NA-LE-QY---LN. 951
LST.CD.88.SIVlhoest524 T----V-V------------QI-MN---M---FMV-----D---KT--N-----CS-----Q-.-----P--VSKD-Q-VT--LS-EHTT-------------AK--V--Q--ER--ED-QQ-----L---H-----QR--L--L-PA--.YINM-NA-LE-QYI--LN. 952
LST.KE.x.lho7 T----V-V------------Q--IN-------FMV-----D---KT-SH-----CS-----Q-.-----P--VSKE-Q-VT--I--EHTT-------------AK--V--S--ER--ED-QQ-----L---H-----QR--L--LTPA--.FINM-NAELE-QY---LN. 951
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 ----NADL----M----------I--------FT-TQ-LKE---KQ--L---Q-GA---IQQV.-----P--ISQAFA-----L--EHTT-V-----------NK-RQ--DT-T---ED-QR-E---A--TH-L----R----DMTPS--.--NM-N-ELEI-Y--QK-. 940
DEB.CM.99.CM40 -----A-M----M------N-I-I-----------TKIL-----K---L---Q-GA----TQ-.-----P--ISQP-K-----L--EHTT-V------------K-RI--DT-K-I--D--R-E---A--TY-I----R----DM-PI--.L-NM-T-E-E--T--QK-. 937
DEB.CM.99.CM5 -----A-M-V--I------N---I--------FM-TK-LS----K---L---Q-GA---I-Q-.-----P--ISQP-K-----L--DHTT-V------------K-RV--ET-K-I-ED--R-E---A--T--I----R----DMA-I--.L-NM-T--LE-QT--QK-. 937
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 R----A-L-T--M------N---I---NA----L-TKIL-----K---L---QI-A---ITKL.-----P--ISQAMQ------N--HTT-V--------I--NK--Q--EV-AL--ED--R-E--LA--TL-L----R--L-DMT-A--Y-NMLNTHLEIQH..T--.. 957
GSN.CM.99.CN166 ----NAEL-M--M--------------------VW-RI--Q---RQ--LK--E--AT---THL.-----P--VSKELE------D-QHTT-V-----------N---Q--ET-TKI-EEVTY-E---AQ-CY-----------DMCPT--.--NM-H-ELE-QH-NT-N. 943
GSN.CM.99.CN71 ----NAEL----M--------------------VW-RI--Q---RQ--LK--E--AT---THL.-----P--ISKELE------N-QHST-V-----------N---Q--ET-QKI--EVTY-E---AQ-CY-----------DMCPT--.L-NM-H-ELE-QH-NT-S. 936
MON.CM.99.L1_99CML1 S---NAEV-V--M-------SI-----------VW-KIL-R---KC-GIA--E--AM---TQ-.-----P---SQEFE--A---N-HHTT-V-----------N--RQ--ET-KKI--EV-Y-P--LAQ-L--L---------DMAPVD-.FINM-H-ELELQTSNN--. 939
MON.NG.x.NG1 ----XSDI----M----Y--SI-----------VW-KIL-R---K--GIA--E--AT--IHHV.-----P---SQEFAX-A---N-EHST-V-----------N---QI-TTL-KI--EVQF-S--LAQTLY-L----X----DI-PI--.L-NM-H--LELQHSNN--. 942
MUS-1.CM.01.CM1239 T---NAEL-V--M--------I-----------TW-KIL-R---RQ--LG--E--AL---TQ-.-----A--ISEEFG------S-DHTT-V-----------NK--Q--ET-QKI-EEVTY-E---AQ----M---K-----DLA-A--.-INMLH-ELELQH--S-K. 933
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 T---NAEI-V--M--------I-----------MW-KIL-R---RQ--LG--E--SL--ATQ-.-----A--IS-EFE------S-EHTT-V-----------NK--Q--EA-HKI-EEVTY-E---AQ----L---K---V-DL-NA--.-INMLH-ELELQH--Q-K. 933
MUS-2.CM.01.CM1246 ----NADL-V--M------------------SF-W-RI-SQ---RL--LE-SN--AT--ISQ-.-P---T---SKEFQ-VA---N-QHTT-V-----------NA--Q--ET-HK--EEVTY-E---AQ----L-N-------DMTPT--.L-NMLY-ELEIQQ--NHN. 938
MUS-2.CM.01.CM2500 ----NADI-V--M--------I----------F-W-RI-SQ-N-RL--LE--N--AT--ITQ-.-----T---SKEFQ-VA-----EHST-V-----------NA--Q--ET-NK--EEVQY-E---AQ----L-N-------DMTPT--.L-NMLY-E-E-QQI-NTK. 937
TAL.CM.00.266 T--NNAAV-T--M-------QI-C-----------TKIL-R---R---L---QV-S---ISHL.-----P--VS-EMQ-MV--LK-EHSA-V--------A--NK--Q---T-T-I--EVQY-S---AQ-T--L-Y--R--L-DMCPA-A.-INM-Y-EL--TQ--N--. 940
TAL.CM.01.8023 T--TNAAV-T--M-------Q--C-----------TKIL-R---R---L---QV-S---IEHL.-----P--VS-EMQ-TA--LK-EHTT-V--------S--NK--Q---T-Q-I--EVQY-S---AQ-T--L----R--L-DMCPA-A.LINM-Y-EL--TT--N--. 941
OLC.CI.97.97CI12 --I-AVGVYR--I----------CL-A-TG--FLYG-ILR--D-EN-VK-V-R--SQ----I-.-----T--VNQKMQ-V---L--EH-T---W------II-AK-RV--E-L-RI-E--T--E--LA--I------N---Q--GTVA-E.L-NQ-Y--T.QI-YTQNK. 932
WRC.CI.97.97CI14 --M--YEV-T--M--------I--N--------L--KI-S--DAYQ--L-T-Q--S---I-K-.-----T--KSQKMQ-I---L--E--------------I--K-RR--D--HSI-ED--K-E--LA--L------E---L--.-PA--.L-NM-TS-LE-QQT-Q-K. 955
WRC.CI.98.98CI04 --M--YEV-T--M--------I--N--------L--KI----DAYQ--L---QI-----M-K-.-----T--KSQKMQTI---L--E--------------I--K-RR--E--HRI-ED--K-E--LA--L------E---L--.-PA--.L-NM-TAELE-NQT-Q-K. 954
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 --M--YEI-T--M--------I--N--------L--KI--T-DAYQ--L-TIQ--------K-.-----T--KSQKME-I---L--E--------------I--K-RV--Q--QRI-ED--K-E--LA--IY-----E---L--.-PA--.--NM-QS--E-NQT-Q-K. 946
COL.CM.x.CGU1 ---L-Y-Y-L-------E-----------CTLFCW-TILKR---E--GRA-I---SQ-E-RQV.-----P--VSQHFK--V--L--AHTT-H-----------QR--DV-RK-KKMK----T-ESK-A---YAL-------L--K-PW--.Q-ERAIIELD-QN-T-LQN 911
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H1B.FR.83.HXB2 TKIQNFRVYYRDSRNPLWKGPAKLLWKGEGAVVIQDNS.DIKVVPRRKAKIIRDYGKQMAGDDCVASRQDED...............................* 1003
H1A1.UG.85.U455_U455A S-------------D-I---------------------.-------------------------M-G-----...............................- 1003
H1C.ET.86.ETH2220 L-------------D-I---------------------.----------------------A----G-----...............................- 1011
H1D.CD.84.84ZR085 --------------D-I---------------------.---------------------------------...............................- 1004
H1F1.BE.93.VI850 ----------------V---------------------.E--I-----------------V-----G-----...............................- 1005
H1G.SE.93.SE6165_G6165 --------------D-V--------------------N.E--------------------------G-----...............................- 1001
H1H.CF.90.056 SN--K---------D-I---------------------.E-------E------------------------...............................- 1003
H1J.SE.93.SE9280_7887 --------------D-I-------P-------------.E--------------------------G-----...............................- 1002
H1K.CM.96.96CM_MP535 LN--K---------E-I---------------------.E--------------------------G-----...............................- 1004
H1O.BE.87.ANT70 L-XHK---------D-I-----Q-------------KG.--------------E-------T-SM--G-T-SESVEQPSEIP.....................- 1010
H1O.CM.91.MVP5180 L--N----------D-I-----Q-------------KG.----------------------T-SM-N--T-SESMEQPGEIP.....................- 1010
H1O.CM.94.BCF06 L-----Q-------D-I-----Q-------------KG.--------------N----V--T-S-----T-SESMEQPGETP.....................- 1010
H1O.CM.96.96CMA102 L-------------D-I-----Q-------------KG.------X-------H-------A-SX--G-X-SESXE*PGEIP.....................- 1010
H1O.CM.98.98CMA104 L-------------D-I-----Q-------------KG.--------------H-------A-SM--G-T-SESVEQPGEIS.....................- 1010
H1O.CM.99.99CMU4122 F---K-Q-------D-T-----Q-------------KG.--------------N-------T-SM--G-X-SENVEQLGEIP.....................- 1010
H1O.CM.x.pCMO2_3 F---K-Q-------D-I-----Q-------------KG.--------------H-------T-SM--G-T-SENVEQPGEIP.....................- 1008
H1O.FR.92.VAU L-------------D-I-----Q-------------KG.----------------------A-S---G-T-GESVEQPSEIP.....................- 1011
H1O.SN.99.99SE_MP1299 F---K-Q-------D-I-----Q-------------KG.--------------H-------T-SM--G-T-SENVEQPGEIP.....................- 1010
H1O.US.99.99USTWLA L-------------D-I-----Q-------------KG.E---------------------T--M--G-T-SENMEQXSEIS.....................- 1013
H1O.US.x.I_2478B L-------------D-I-----Q-------------KG.----------------------T-SM----T-SESVEQPGEIP.....................- 1010
H1N.CM.02.DJO0131 L-------------D-I--------------------G.-----------------------G----G-A-NQDMA...........................- 1013
H1N.CM.95.YBF30 L-V-----------D-I--------------------G.-----------------------G----G---NQEME...........................- 1015
H1N.CM.97.YBF106 L-V---X-------D-I--------------------G.-----------------------G----GX--NQDME...........................- 1015
H1P.CM.06.U14788 L-----Q-------D-I-----T-------------KG.--------------N------------DT-R-SESLEQSG........................- 1008
H1P.FR.06.RBF168 L-------------D-I-----T-------------KG.---------------------------DI-R-SESLE...........................- 1004
CPZ.CD.90.ANT L---Q---H-----D-V-----Q-----------K-QE.E------------KE-R-KIEDR-DL-G--N--...............................- 1004
CPZ.CD.06.BF1167 F-L-----------D-V-----R-----------KEGE.E------------K-----V--AGG--D--N--...............................- 1007
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 L-V-----------D-I-----R-----------K-KE.EV---------------------GSM--G---SQNLE...........................- 1015
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 L-V-----------E-T--------------------G.-----------------------G----G---SQDME...........................- 1014
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 S-V-K---------E-I----------------L--KE.-------------------VE-N--L-D----S...............................- 1012
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 L---Q--------KD-I-------------------QD.E---------------------A-S-------S...............................- 1003
CPZ.CM.98.CAM3 L-V-----------D-I-----R-----------KERE.EV--I-------------------SM-GG---SQGLE...........................- 1013
CPZ.CM.98.CAM5 L-V-----------D-I-----R-----------KE-E.EV---------------------GSM-G--N--QNLE...........................- 1009
CPZ.GA.88.GAB1 L-V-K---------D-I-----T-------------QG.EL----------------------------N--...............................- 1002
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 L---K---------D-I-----S--------------G.-------------KH----V-----L-GG---NQNME...........................- 1011
CPZ.TZ.00.TAN1 L-V---------A-D-I-----R-----------KEGE.-------------KE-------AGGMDD--N-T...............................- 1000
CPZ.TZ.01.TAN2 L-V---------A-D-I-----R-----------KEGE.-------------KE-------AGSMDD--N-T...............................- 1001
CPZ.TZ.09.UG38 L-----------G-D-V-----R-----------KEGE.---------V---K-------SAGSMDD--N-AQNME...........................- 999
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 L-V---------A-D-I-----R-----------KEGE.-------------KE-------AGS-DD--N-A...............................- 999
CPZ.US.85.US_Marilyn L-V-----------D-I-----------------KE-E.EV-----------K--------A-SM-G----S...............................- 1006

Pol end
p31 Integrase end

MAC.US.x.239 S-FK-------EG-DQ-----GE---------ILKVGT.-------------K---GGKEV-SSSHMEDTGEAREVA..........................- 1020
SMM.CI.79.SIVsmCI2 S-FK-------EG-DQ------N---------I-KVGT.----I--------K---GGKELGNSPYLENP-EDGKMAQPD.......................- 1028
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 S-FK-------EG-DQ-----GE---------ILKVGT.-------------K---GGKEV-SGSHLEDTREIREMA..........................- 1010
SMM.SL.92.SIVsmSL92A S-FKK------EG-DQ-----GE---------I-KVG-.----I--------K---GGKEM-SSADMENTTQVRETAQLSEISKV..................- 1023
STM.US.89.STM_37_16 S-FK-------EG-DQ-----GE---------IVKVGT.-------------K---GGKEV-SGSHLEDTREAGEVA..........................- 1016
H2A.DE.x.BEN SNFK--Q----EG-DQ-----GE---------IVKVGT.-----------------GRQEL-SSPHLEGAREDGEMACPCQVPEIQNKRPRGGALCSPPQGGMG 1059
H2A.PT.x.ALI L-FK--P----EG-DQ-----GE-----D---IVKVGT.-----------------GRQEL-SGPHLEGAREDGEVA..........................- 1033
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST S-L------F-EG-DQ-----GE-----D---IVKVGA.---II--------K---GRQEM-SGSNLEGAREDGEVA..........................- 1033
H2B.CI.x.EHO L-F--------EG-DQ-----GD---------I-KVGT.E---I---------N--GGKEL-CSADVEDTMQAREVAQSN.......................- 1036
H2B.GH.86.D205_ALT L-F---Q----EG-DQ-----GE---------I-KVGT.E-------------H--GGKGL-CSADMEDTRQAREMAQSD.......................- 1035
H2G.CI.92.Abt96 S-FK-------EG-DQ-----GE---------I-KVGT.E------------K---GGKEV-SSTNMEDTRQTGEVA..........................- 1016
H2U.FR.96.12034 S-FK-------EG-DQ------D---------L-KVGT.----I------------GGKEL-SSSNLEGA-KVREMALPDQTPEYNTKELQKVCYVPHHKVGWA 1055
GOR.CM.04.SIVgorCP684con L-------------D-I-----T-------------KG.---------------------------DT-G-SESLEQSS........................- 1003
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con L-------------D-I-----T-------------KG.---------------------------DT-G-SESLEQSS........................- 1003
VER.DE.x.AGM3 Q--L-------EG-D-V----GQ-I---------KGGV.EL-EY--------K--EPRKRMG-ESNLEGAGGADN............................- 1023
VER.KE.x.9063 Q--L-------EG-D-V-----Q-I---------KEGE.EL-I---------K--EPRKRMG-EGNMEGLRGPDNQMARNSQ.................ILDD- 1034
VER.KE.x.AGM155 Q--L-------EG-D-V-----R-I--------LKEGE.EL-----------K--EPRKTLG-ETHLEGAGGSDHQMAG.DS.....................- 1032
VER.KE.x.TYO1_patent Q--L-------EG-D-V-----Q-I--------LK.DGS-L-----------K--EPKQRVGNEGDVEGTRGSDN............................- 1026
SAB.SN.x.SAB1 S----------EG-D-V-------I----------EQG.EL-TI--------K----..-L-SQAPLEGNGRTAGEVD.........................- 1040
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 Q--L--K----EG-D-V-----R-I---------KEGE.-------------K---ERKTM-SEGSMEGVREANKQMEGDSDLQDQE................- 1041
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 Q--S--K----EG-E-V-----T-----------KEGE.EL-----------KE--ERKTVG-KTNMEG..................................- 1020
DRL.x.x.FAO L----------EG-DQ------E-V---------KEGT.-L--I--------K----NVDSHTNME-....................................- 1013
MND-2.GA.x.M14 S----------EG-EQ------E-I---------KEGT.-L----------------TVDSNPHMED--ETA...............................- 1017
MND-2.CM.98.CM16 Q----------EG-DQQ-----E-I---------KEGT.-L----------------TVDS-PN-EA....................................- 1011
MND-2.x.x.5440 S-----Q----EG-DQQ-----E-I---------KEGV.-L-----------K----TVDSNPHMGR....................................- 1012
MNE.US.x.MNE027 S-FK-------EG-DQ-----GE---------ILKVGT.-------------K---GGKEV-SSSHMEDTGEAREVA..........................- 1016
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 S--------F-EG-DQQ-----T-I-----------GQ.-L-------C--VK---RKNVDSETNMEGGQ-EN..............................- 1018
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 S--------F-EG-DQQ-----T-I-----------GQ.-L-------C---K---RKDVDSETSMEGRQ-KD..............................- 1024
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 S----------EG-DQ--R-----I----------EETG-L-----------KE--RKDVDSEANLAGRQ-EN..............................- 1019
RCM.NG.x.NG411 S--------F-EG-DQQ-------I-E---------QE.-L-------C---K---RKEVDRETNMEGRQ-ES..............................- 1023
SYK.KE.x.KE51 Q-FS--K----HGT.SD-Q---S------------TPDQQVIA---------SSD-ERVDSGTHLEITSKSN...............................- 1041
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM P-FS-------QGK.NE-----R----------V-TEEG--FA---------T-H-ER-DSGSH-ENDPKT-...............................- 1037
LST.CD.88.SIVlhoest447 S--LK-K----QG-D-Q-----Q----------VKEGD.T-FS-------LVK---EGPKDSEGGLHNN..................................- 1020
SUN.GA.98.L14 S--LK-K----EG-D-Q-----------------KQGE.N-L--------LVK---GESSSVEM-G.....................................- 1017
MND-1.GA.x.MNDGB1 S-NL--K--F-EG-DQ-----GI----------LKYQE.E--I-----C---K---E.SGKNSQ-NLESV.................................- 1010
LST.CD.88.SIVlhoest485 S--LK-K----QG-D-Q-----QI---------VKEGD.T-FS-------LVK---EGPKDSEGSLDNN..................................- 1020
LST.CD.88.SIVlhoest524 S--LK-K----QG-D-Q-R---Q----------VKEGE.N-FSI------LVK---EGPKDSQSSMDN-..................................- 1021
LST.KE.x.lho7 S--LK-K----QG-D-Q-----Q----------VKEGE.N-FS-------LVK---EGPKDSESSLDNN..................................- 1020
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 S-FSG-K----EGAD-S-----T-----------KLDTG-L---------V-K----DVGSKIDPQDTHE.................................- 1011
DEB.CM.99.CM40 S-LLG-K----EGAD-T-----T----------CKTEVG-----------V-KE---D-DSKVNTQNSNE.................................- 1008
DEB.CM.99.CM5 S-LLGYK----EGAD-T-----T----------CKTEVG-----------V-K----GVDSKTDTQNPSE.................................- 1008
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 P-FS--K----EGA--Q-Q---E-----------KTQAG--FP---------KP-NAE.SRKGEQNKGM-SETDI............................- 1032
GSN.CM.99.CN166 S-F-K------QGA----Q---V----------V-TQAGE-IT---------KP--EAKTE-VGG-THTNN-...............................- 1016
GSN.CM.99.CN71 S-F-K------QGA--H-Q---V----------V-TQAGE-IT---------KP--EAK-E-VGS-AHTSN-REEGRMAD.......................- 1017
MON.CM.99.L1_99CML1 --FSK----F-TGAD-Q-----R-----------KTEEG--LT---------KP--TTENVGGDTNQYNLRKQDGLAN.........................- 1018
MON.NG.x.NG1 --FSK----F-TGAD-S-----H--------L--KTDQGEVIT----------P--SKEDVGSKPSAH-IREVDGMAD.........................- 1021
MUS-1.CM.01.CM1239 S-F--------TGSD-S-----A----------VKTEQGQVIT---------KP--AKENVGSKSNTGDHRKEDGLDN.........................- 1012
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 Y-F--------TGSD-S-----V---R-------KTD-GEVIT---------KP--AKEDVGSKSDTGDLRKEDRLDN.........................- 1012
MUS-2.CM.01.CM1246 --FSK------RGA--Y-LR--R--------L--KTKEGE-VT---------K---TRQNV-SEPD-VHVRKEDGLAD.........................- 1017
MUS-2.CM.01.CM2500 ..FSK------RGA--S-Q---Q--------I--KTDQGE-IT---------K---TKENV-SDPNPVY-RKEDGLAD.........................- 1014
TAL.CM.00.266 QNFSD-K----KGA----Q---H-I--------LRTDEGEVIT---------KP--QALGNKIDLE-SKEQ-AEMGRDN........................- 1020
TAL.CM.01.8023 HNFSD-K----KGA----Q---H-V--------LRTDEGEVIT---------KP--QA-GNKTDLEGSKEQ-AEMGRDN........................- 1021
OLC.CI.97.97CI12 F-KFSGYRV-YKNKEGQ-C---E---------LLKEGD.KYFS--L-----VKP--VDSSANV........................................- 995
WRC.CI.97.97CI14 L-FK--Q----TGA-QQ-Q--G--P------L--ETPE.G-IT-------L-KVWNGEGMDRSSSDKN...................................- 1023
WRC.CI.98.98CI04 L-FK--Q----TGA-QQ-Q--G---------L-VETPE.G-IT--K------KVWNGEGMDRSSSNKD...................................- 1022
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 F-FK--Q----TGASQQ-Q--G--V------L-V-TPEG-LLT---------KTWDGKGMDSSTTN.....................................- 1013
COL.CM.x.CGU1 Q-FK--KA-WKEH.TGE-Q--GE-V---------RNSQGTLF-K----V--T-LQYGEDV-SENLL-NGQKEAETVKGMD.......................- 991
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Vif start
H1B.FR.83.HXB2 MENRWQVMIVW...............QVDRMRIRTWKSLVKHHMYV..SGKARGWFYRHHYESPHPRISSEVHIPLG......DARLVITTYWGLHT.GERDWH.........................................LGQGVS..IEWRKKRYSTQVDPELA 103
H1A1.UG.85.U455_U455A -----------...............-----K----N---------..-K--Q----------R-S-V---------......E----VR-------.--K---.........................................--H---..----L---------D-- 103
H1C.ET.86.ETH2220 -------L---...............-----K----N-------HI..-RR-N--V-----D-R--KV---------......E---I-K-----Q-.------.........................................--H---..----LRS-N-----G-- 103
H1D.CD.84.84ZR085 -----------...............-------N-------Y--HI..-K--K--------D----K----------......-----V--------.---E--.........................................------..-----R--------G-- 103
H1F1.BE.93.VI850 ------L----...............-------N-------Y----..-K--K--S----FQ-R---V--------E......EVK----------P.---E--.........................................------..----QGK-R--I--G-- 103
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -----------...............----------H---------..-K--------P--A-R---V---------......--T--V--------.--K--Q.........................................--H---..----QR--R---E-D-- 103
H1H.CF.90.056 -----------...............-------N-------Y--HI..-R----------F--T-------------......E-----------N-.---E--.........................................------..----L-------E-G-- 103
H1J.SE.93.SE9280_7887 -----------...............-------N-------Y--N-..-K---K-L-----D-N--K----------......E-I---------Q-.------.........................................------..----QR--R-----G-- 103
H1K.CM.96.96CM_MP535 -----------...............-------N-------Y--HI..-K--NR-Y-------R--K----------......--E--V------L-.------.........................................------..----L---R---E-D-- 103
H1O.BE.87.ANT70 -------L---...............----QKVKA-N----Y-K-R..-R-TEN-W-------RN--V--S-Y--V-......V-HV-V------MP.----E-.........................................--H---..----Y-K-K--I---T- 103
H1O.CM.91.MVP5180 -------L---...............-I--QKVKA-N----Y-K-M..-K--AN-R-------RN-KV--A-Y--VA......E-DI-V------MP.---EE-.........................................--H---..---QY-E-K--I---T- 103
H1O.CM.94.BCF06 -------L---...............----Q-VKA-N------K-M..-K--NK-Q------CRN-KV--V-Y--VA......E-DIMV------MP.---EE-.........................................--H---..---QY-K-R--I---T- 103
H1O.CM.96.96CMA102 -------L-X-...............---XQKVKX-N----Y-K-R..-R--KD-Y-------RN--V--G-Y--V-......L-CX-V------MP.---EEQ.........................................--H---..---QY-K-R--I---T- 103
H1O.CM.98.98CMA104 -------L---...............----QKVKV-N----Y-K-R..-R--KD-Y-----X-RN--V--G-Y--V-......Q-CI-V------MP.---EDQ.........................................--H---..---QY-K-R--I---T- 103
H1O.CM.99.99CMU4122 -------L---...............---XQKVK--N----Y-KHR..-R-TKE-H-K--F-FRN--A--G-Y--V-......M-CV-V------MP.----E-.........................................--H---..---QY-N-T--I---T- 103
H1O.CM.x.pCMO2_3 -------L---...............----QKVK--N----Y-K-R..-R-TKD-H----FQ-RN--V--G-Y--VE......R-WI-V------MP.----E-.........................................--H---..---QY-N-A--I---T- 103
H1O.FR.92.VAU -------L---...............----QKVKA-N----Y-K-R..-R--TD-Y-K-----IN--V--R-Y--V-......P-CIMV------MP.---EEQ.........................................--H---..---QCRK-I--I---T- 103
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -------L---...............----Q-VK--N----Y-K-R..---T-D-Y----F--RN--V--G-Y--V-......GPWI-V------MP.----E-.........................................--H---..----Y-K-K--I---T- 103
H1O.US.99.99USTWLA -------L---...............----QKVK--NX---Y-K-R..-K--KD-Y------TRN-----G-Y--V-......G-MI-V------MP.----E-.........................................--H---..---EY-N-K--I---T- 103
H1O.US.x.I_2478B ---K---L---...............----QKVKV-N----Y-K-R..-R-TKD-Y------CRN-----S-Y--I-......P-FI-V------MP.----E-.........................................M-H---..---QY-K-A--I---T- 103
H1N.CM.02.DJO0131 --------V--...............----R--K--H---------..-R--E--Y------TN--K--------V-......L-----------T-.---S--.........................................--H---..---KLGK-K------M- 103
H1N.CM.95.YBF30 --------V--...............-----K--K-N---------..-K--K--Y------TH--K--------V-......Q----TV-----T-.--QS--.........................................--H---..----LRK-K------M- 103
H1N.CM.97.YBF106 --------V--...............---X-K----N---------..-K--K--Y------TK--KT---X---V-......X-X---V-----T-.--QP--.........................................--HX--..----QGK-K------M- 103
H1P.CM.06.U14788 -----------...............-IP-EKVKA-N----Y-K-R..-K-T-K--------TT------A-Y--V-......T-TIIV-X----MP.---EEQ.........................................--H-A-..V---QGK-T--I---T- 103
H1P.FR.06.RBF168 -----------...............-IS-EKVKA-N----Y-K-R..-K-TKN--------XV------G-Y--V-......A-II-V------MP.--KEEQ.........................................--H-X-..V---QGK-T--I---T- 103
CPZ.CD.06.BF1167 -------RV--...............-I------A-N------I-K..-KHCKE-K-----DID---KGG-----IT.....EK-K----I-----C.--KA--.........................................--H-A-..----QG--W-E----T- 104
CPZ.CD.90.ANT ........MI-...............-------NI--------IWE..TKVLKP-K------ND--KKGE------PT....L-KK--V-VF---QC.---P--.........................................--H---..----CGK-I------T- 97
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 --------V--...............------VK--N----Y---R..TK---K---------SN--V---I----E......K-K--V------MP.--HE--.........................................--H---..----YGS-R--I---M- 103
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --------V--...............------V---N---------..-K------------TDN-K----I-----......E-K---V-----MP.---P--.........................................--H---..----QGI-R--I----- 103
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 -----K-----...............-I----VKA-N---------..-K-------------EN-KV---I---V-......--K---V-----MP.------.........................................--H---..----Q------I----- 103
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -------Q---...............------VK--N----Y---R..-K--KN-------DGTN--MA-QIY--IN......Q-K-IV------MP.------.........................................--H--A..----ERG--------T- 103
CPZ.CM.98.CAM3 -----L-----...............------VKA-N----C---K..TK--KD---------S--KV---I---IE......K-K--V------MP.-QHA--.........................................--H---..----CGS--------M- 103
CPZ.CM.98.CAM5 --------V--...............-------K--N----T---R..TK--KK---------DN-KV--------D......T-K--V------T-.-QHA--.........................................--H---..----CGS-K------T- 103
CPZ.GA.88.GAB1 -----------...............-------K--N----Y-I-R..-K-----------DH-N-KVA--I---FR.....DYSK-IV----A-SP.---A--.........................................--H---..-Q--LGS-V-----FT- 104
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 --S--------...............L---------N----F---K..-K-----------D--N-KV-------IR......--KI-VC---N-MP.--QP--.........................................--H---..----QRT-R--I--QT- 103
CPZ.TZ.00.TAN1 -------QV--...............MI----L---T------IFT..TKCCKD-K------TDT-KRAG-I----T.....ERSK--VLH----AC.---P--LGHG.....................................I-L......---QGK----I---T- 104
CPZ.TZ.01.TAN2 -------QV--...............MI----L---N------IFT..TRCC-E-K------TDV-KRAG-I---IT.....GK-KI-VLH----AC.---P--.........................................--H--G..L---QGK-C--L---T- 104
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 -------QV--...............MI----L---N------IFT..TKYCKE-K------TDV-KRAG-I----E.....GK--I-VLH----AC.---P--.........................................--H--G..----QG-----I---T- 104
CPZ.TZ.09.UG38 -------QV--...............MI----L---N------IFT..-KCCSS-K------TDI-KRAG-I---IN.....EK-KI-VLH----AC.---P--.........................................--H--G..L---QGK-V--L--AT- 104
CPZ.US.85.US_Marilyn -------L---...............------VKA-N----Y---R..-K--K----------TN--VN------ID......K-KI--I-----K-.--QA--.........................................--H---..----QGT-K--I---M- 103

Vif start
MAC.US.x.239 --EEKRWIA-P..............TWRIPE-LER-H--I-YLK-KT.KDLQKVCYVP-FKVGWAWWTC-R-IF--Q.....EGSH-EVQG--H-TP..-KG-LSTYA.....................................VRITWY......S-NFW-D-T-NY- 105
H2A.DE.x.BEN --EDRNWIV-P..............TWRVPG-MEK-HA---YLK-RT.KDLEEVRYVP--KVGWAWWTC-R-IF--Q.....GKSH-E-QA--N-TP..-KG-LSSHA.....................................VRLTWY......TEKFW-D-T-DC- 105
H2A.PT.x.ALI --EGKSWIV-P..............TWRVPG-MEK-H----YLK-RT.KDLEKVCYVP--KVGWAWWTC-R-IF--Q.....GRSH-E-QA--N-TP..-KG-LSSYA.....................................VRITWY......TEKFW-D-T-DC- 105
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST --EGKRWIA-P..............TWRVPG-MER-H--I-YLK-RT.GDLEKVCYVP--KVGWAWWTC-R-IF--K.....GESH-E-QA--N-TP..-KG-LSSYS.....................................VRLTWY......TEKFW-D-T-DC- 105
H2B.CI.x.EHO --EEKNWIA-P..............TWRIPC-LER-H--I-YLK-RT.KDLQQVSYVP--KVGWAWWTC-R-IF--K.....EG-H-EVQG--N-TP..--GFLSSYA.....................................VRLTWY......ERSFY-D-T-DV- 105
H2B.GH.86.D205_ALT --EEKDWIV-P..............TWRIPG-LER-H--I-YLK-RT.GELQQVSYVP--KVGWAWWTC-RIIF--N.....KG-W-EVQG--N-TP..--GFLSSYA.....................................VRLTWY......ERNFY-D-T-DV- 105
H2G.CI.92.Abt96 --EEKRWIA-P..............TWRIPG-LEK-H--I-FLKFKT.KDLQKAVYVP--KVGWAWWTC-R-IF--T.....KE-H-E-QG--N-TP..-KG-LSQYA.....................................VRLTWY......TRKFY-D-T--T- 105
H2U.FR.96.12034 --EEKNWIV-P..............#LEGAEKV-EMALPDQTPE-NT.KELQKVCYVP--KVGWAWWTC-R-IF--K.....KGSH-EVQA--N-TP..-KG-LSSYA.....................................VRLTWY......TRGFW-D-T-DC- 104
COL.CM.x.CGU1 --KM-A..VRI.................CYPMGK...R..........KP-PLREWIKKQFPECQYYYLGKTES-.E......WWTEGKIEFYLGSA..IKLSIIYLGTLTPDRYH.............................R-PP--..Y-LQIGKWE-DLSWQQ- 98
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 --KM-V-RLTH...............KIPMNKLDR-C-AI-KGK-KT.KEL-PITWQH-FELRNSYFTQTRIIF-IT.....KEGKV-VELF-C-AP..-KG-LPGMA.....................................V-LSW......EQGNWQ-ELS---- 104
DEB.CM.99.CM40 --KT-I-RLTH...............KIPMNKLDR-C-AI-REK-KT.KELDTVQWIH-FELRNSYYTQTKIVF-IT.....KEGGV-VELL-C-TP..-KG-LPTMA.....................................VAIAW......ET-TWK-ELT-D-- 104
DEB.CM.99.CM5 --KE-I-RLTH...............KIPVNKLDK-C-AI-RGK-KT.KELQAIKWIH-YELRRAFYTQTKIVF-VT.....EEGKV-VEIF-S-AP..-KG-MPSMA.....................................V-ISW......EQTGWQ-ELT-D-- 104
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 -Q-LGRENRTK.......EWIVRLTYKIGETKLEH-M-TL-SII-KT.NELKGTVIIP-FRITWEWYTMTKI----R......A-YMEVKL--H-TP..-KGYLSQVA.....................................ISIAY...VHLSTGW.A-E---VT- 113
DRL.x.x.FAO --KM-I-IPT-...............R-E-YMVER-N--C-Y-KHKG.EKYLER-H-AP-FQCSGWWTH-QWT--FK.....DKSKI-V-VL-N-TP..DKG-LSKYA.....................................ITIEH......IQEKFC-LI--TT- 104
GOR.CM.04.SIVgorCP684con -----------...............-IP-E-VKA-N----Y-K-RT.KQ.-KQ--------AIN--V--G-Y--V-......P-EIIV------MP.--KEEQ.........................................--N--G..----QGK-I--L---T- 103
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con -----------...............-IP-E-VKA-N----Y-K-RT.KQ.-KQ--------AVN--V--G-Y--V-......P-EIIV------MP.--KEEQ.........................................--H--G..----QGK-I--L---T- 103
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 -D.....SEGS.............#WR-SERQ-SR-RGI-TYKIRNK.Q..LPWEYRH-WQVQWQFWTY-QFI---S.....K-DYIEVNI-HN-TP..--G-LSSHG.....................................V-LSYY....HQ-G.-K-E---GT- 99
GSN.CM.99.CN166 --RQR-K-W-V.............QPIQIMTERKVDWL-RATKHHIW.---TPFVYVH-YQLQHQRFTQNKIRLAMD.TRKVGEEVEATYIEITILWDTTSHGPASLSRSTYYQQAVIIEWVYN.....................RSKLGA..R-GDIIW---NLT-GV- 132
GSN.CM.99.CN71 --RQR-K-W-V.............QPIQVMTERKVEWLIRATKHHIW.---TPFVYIH-YQLQHQRFTQNKIRLA-D.TRQVGEEVEATYIEITILWDTTSHGPASLSRSTYYQQAVTIEWVYN.....................RSKLGA..R-TDITW---NLT-DV- 132
LST.CD.88.SIVlhoest447 --RDQRIVR-A.................YITTRSLVEKFLDIRRAHK.ETQNDWVSLHGTGVGWEFYTYNNIV---E......TGT--VRC-AH-AA..G-G-ISQWA.....................................VSIEW......IYGN-Q-EI--I-- 101
LST.CD.88.SIVlhoest485 --RDQRIVR-A.................WITTRNLIEKFLDIRRAHK.ETQVDWVSLHGTGVGWEFYTYNKIV---E......IGT--VRC-AH-AA..G-G-ISQWA.....................................VSIEW......IYGN-Q-EI--I-- 101
LST.CD.88.SIVlhoest524 --RDQRIVR-A.................WITNRSLVEKFLDIKRNHS.ES-NDWVSLHGTGVGWEFYTYNKLL---D......TGT--VRI-AH-AA..G-G-ISQWA.....................................VSIEW......IYGN-Q-E---I-- 101
LST.KE.x.lho7 --RDQRIVR-A.................WITTRSLIEKFLDIVRLNT.EA-ENWVGLHGTGVGWEFYTYHKLV---E......SGT--VRI-AH-AA..G-G-ISQWA.....................................VSIEW......VYRD-Q-EI--I-- 101
MND-1.GA.x.MNDGB1 --RVERIVRLTW...........KVSSQRIEKWHWLVRRQMAWATAN.NEEGCW-L-P-FMAYNEWYTC-K-V-IINR.....-I--IVRS--H-QI..-VGCLSTYA.....................................VSIEAVVRPPPFE-EWC-EIT--V- 114
MND-2.CM.98.CM16 --KQ-I-IPT-...............KL--HAVER-N----Y-K-KG.EKHLDK-DLKA-FQCSGWWTH-QKY---E.....E-EQII--IL-N-TP..-KG-LSTYA.....................................MTIEY......KFTN-Y-HI--QT- 104
MND-2.GA.x.M14 --KQ-I-IPT-...............RI--RQLEK-N----Y-K-KE.EKHLDK-ELF--FQCSGWWTH-QKI--FK.....DGSKII--AL-N-TP..-KG-LSQYA.....................................ITAEY......N-GD-Y-HI--VT- 104
MND-2.x.x.5440 --KQ-IAIPT-.............EDRQ-VKLRD.-N-I--Y-K-KG.EKHLEN-QLYP-FQCSGWWTH-QKK--FK.....DGSKII--VL-N-TP..-KG-LSQYA.....................................FTVEY......Q-EN-F-YI--VT- 105
MNE.US.x.MNE027 --EEKRWIA-P.............TWRIPER.LER-H--I-YLK-KT.KDLQKVCYVP--KVGWAWWTC-R-IF--Q.....EESQ-EVQG--N-TP..--G-LSTYA.....................................VRITWY......SRNFW-D-T-DY- 105
MON.CM.99.L1_99CML1 -AP-KMWVVTP...............TNIISESKMDWLIRCTKWHIL.T-S-PFVYVH-YQLHNQRFSQNKIKL--DLGITQEGESWATYLEITIYWDLTNVGPSALSPTVYNKQAYTIEWVYWMQKVER.VP.LDPVW......NPNPRD..R-V.RTW-A-HLT-D-- 143
MON.NG.x.NG1 -AP-KMWVVSP...............VHI-SERWMEWLIRATKYNIY.T--VPFVYVH-YQLTHQRFSQCKIKL--EMGITQXXEQWATYXEITILWDXTNVGPASLSPSVKWKQAYIIEWVYWRQPRVPQQEGVVDRVWF...PSPRRPD..R-IDRVW-A-YLT-DV- 149
MUS-1.CM.01.CM1239 -AP-KMWVVSP...............IQETTERKMDWIIRATKHHIF.---TPFVYVH-YQVQHQRFSQNKIKLA-TQNTLESGETE-TFIEITVLWDVTNVGPASLSKSTYWKQSYILEWVYM.....................RKGPRD..R-RDYVW-H-YLT--I- 131
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 -AP-KMWVVSP...............IQETSERKIDWIIRATKY-IL.--R-AFTYVH-YQLYHQRFSQ-KIR---TQNTRESG-VESTYIELTVLWDVTNVGPASCSKSTWWKQSFILEWVYL.....................RRHPQD..R-QDYIW---YLS-T-- 131
MUS-2.CM.01.CM1246 -APGKMWIVSP...............IQYMSERKMDWLIRCTKH-IF.----PFTYVH-YQLQHQRFTQNKIK---SINRIEGGPTETTYIEITILLDVTNVGPASLSRSTYWQQSYILKWRYI.....................RAAPQN..R-IDMVH-E-FL---VT 131
MUS-2.CM.01.CM2500 -AQ-KMWIVTP...............IQFMTER-MDWLIRCTKHHIL.----PFSYIH-YQVQHQRFTQNQIK---T..IKKREEDK-ES--IQITI..LW-VTNVGPASLSKS.TYWQQSYILEWVYV................RAAPQD..R-VDMVW---YL----- 131
OLC.CI.97.97CI12 --WIAVP-YRL..................NNGQVEHVKFMAKLA-K..FWGYHWIWQNCYKYPREWWTHGKIY--VP......GGEIE--L--HIRH..GKGLQNSGGV....................................NFKYIV......GISWM.YLT--YV 99
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 -AEKMWIVRPI..............WR---RK-EQ-H----Y-Q-KGKKEAKEWEYVP-FKVPWGWWSH--I-V---.....KNTKVK-----N-TA..-KG-LSTYG.....................................V-IAYI..DNTCDPC-F-DI--I-- 110
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 -AEKMWIVRPV..............WR---RK-EQ-H----Y---KGKKEAREWEYVP-FKVPWGWWSH--------.....NNTKIKV----N-T-..-KG-LGTYG.....................................AALAYI..DQKCDPP-F-DI--IV- 110
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 -AEKMWIVRPI..............WR---RK-EQ-H----Y-Q-KGKKAAKEWEYVP-FKVPWGWWSH-------E.....EGSK-K-----N-TV..-KG-LGTYG.....................................V-IL......-I-GD-V-D-F-WT- 106
RCM.NG.x.NG411 -AEKRWIERPI..............WK---RKVEQ-H----Y-Q-KGKKEAKDWEYVP-FKVPWGWWSR--------.....NNTKIKV----S-TI..-KG-LGTYG.....................................V-IAYI..DNRCDPC-F-DI--TV- 110
SAB.SN.x.SAB1 --..KHWIVRP.............LWK-TGGQQER-T----Y--H-S.KQCVHWRYTP-TKIRWNWYSYQ-WV---K.....DG-LIKV-N--H-TP..-KG-LETYA.....................................T-I-Y......S-GEWF-EL--WT- 104
SMM.CI.79.SIVsmCI2 --EEKSWVT-P..............TWRIPR-MER-H--I--LKFNT.KELQKVCYVP-NKVGWAWWTC-R-IF--E.....KESH-EVQG--N-TP..-KG-LSSYA.....................................VRITWY......SRNFW-D-T-DV- 105
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 --EEKRWIV-P..............TWKIPG-LER-H--I--LK-NT.KELNKACYVP--KVGWAWWTC-R-IF--Q.....GE-Y-EVQG--N-TP..-KG-LSTYA.....................................VRLTWY......SRNFW-D-T-DY- 105
SMM.SL.92.SIVsmSL92A --EEKRWIA-P..............TWKIPH-LERRH----YLK-KT.EDLKKVVYVP--KVGWAWWTC-R-IF--E.....KE-H-EVQG--N-TP..-KG-LSCYA.....................................VRLTWY......TRNFW-D-T-D-- 105
STM.US.89.STM_37_16 --EEKRWIV-P..............TWRIPG-LER-H--I--LK-NT.KELSKACYVP--KVGWAWWTC-R-IF--Q.....GE-H-EVQG--N-TP..-KG-LSEYA.....................................VRITWY......TRNFWSD-T-DC- 105
SUN.GA.98.L14 --ENPPQWRW-DEREWEDRRQYKIVRI-WLIDRIAVEKFLDLRRMHR.ET-DDWVSMYGTGTGWEWYTYNKII--VT......YGTV-VRI-GH-TP..AKGLINQWG.....................................CSMEW......IYNS-Q-EI--LV- 118
SYK.KE.x.KE51 --KE-I-VLT-...............KLHPNQ-DKMQHIL-V-K-KS.KQLEKATYKH-YQITWEWWTRAQWE--V-......QGV-I-KF-HN-TP..-KGLLRTEG.....................................V-LIWA...HPSGW..--E-T-QT- 104
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM --KE-I-VPT-...............RMTPRQ-DRLQHII-T-K-KS.KELEKATYKH-YQIEWQWYTYCQWT--V-......-GTIW--F-HN-AP..--G-LHMQG.....................................IRIQYQ...WNQWN...-DLT-AV- 103
TAL.CM.00.266 -DKL-VTRLT-................KVPRNRMQRWVGTIRFHIHKTKYLQKLIWVH-FQLRHASYTQAKWIL--E.EKDTRVEY-T--Q--C-AP..DHGYTSDWD.................................TISIEWSVSD..-VRDE-V-A-E-T-NV- 116
TAL.CM.01.8023 -DKL-VTRLT-................KVPRNRMQRWVGTIRYHMYKTKYLQKLIWVH-FQLRMASFTQAKWIL--E.EKENRVEYIT--Q--C-AP..DKGYTSDWD.................................TISIEWSVSD..VTLDA-V---ELT--V- 116
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 --REKLWVTRL.............TWR-SGEH-DK--GI--Y--RNR.L..QDWTYLM-YQCGWAWYTC-RFL----.....GEGKI-VDC--H-TP..-QG-LSTYA.....................................VAISF....-NWQNT-K-E-T-DV- 106
VER.DE.x.AGM3 -NQEKEWVMRV.............TWK-PEEL-TK-QGI-RYW-RTR.K..LDWKYRM-YQITWAWYTM-RYE----.....QHGSIHVDL--H-TP..-KG-LSTYA.....................................E-IQYL...SN-DPW-R-EL--AT- 107
VER.KE.x.9063 -NQEKEWVMRV.............TWK-SGDL-TK-QGI--YW-TKR.N..LKWQYMM-YQINWAWYTMCRYI--I-.....LEGEIQ-DC--H-TP..--G-LSTYA.....................................I-IQYL...GAVG.NFR-EL--AT- 106
VER.KE.x.AGM155 -SQEKHWVMRL.............TWK-QEEV-TK-QGI-RYW-NKR.N..LKWEYKM-YQITWAWYTM-RYV---P.....GSGEIHVDI--H-AP..KQG-LSTYA.....................................V-IQYV...SLVNDK-R-EL--NT- 107
VER.KE.x.TYO1_patent -NPNKEWVMRV.............TWK-PGDL-TK-QGI-RYW-RQR.N..LKWNY-M-YQITWAWYTM-RYV--I-.....KHGEICVDL--H-TP..-QG-LSTYA.....................................V-IQYV...SNLESK-R-EL--AT- 107
WRC.CI.97.97CI14 --KE-IGVPLI.................RISKGKFRRWTYYIANLI..KAGQANFLWGSWHAAAECFTRHI-K--IQ.....GHWEMQ-RC--N-SP..-KG-MDTMGF....................................NIRM-Y......EN-WE-FIM-SE- 102
WRC.CI.98.98CI04 --KE-IGVPLI.................KISKG-FKRWAYWIAHLM..QN-KASFLWGTWHTQAECFTRYLLR---Q.....GHWE-Q-RC--N-AP..-KG-LDTMGF....................................NIRM-Y......EN-WE-FIM-SE- 102
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 --KE-IAVPLI.................KISKG-FRRWSYWIAELI..QE-QARFLFGSWHVHAECFTRHI-R---Q.....GHWEMQ-RC--N-AP..-IG-IDTLGF....................................NIRM-W......ENKWE-FITVK-- 102
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H1B.FR.83.HXB2 DQLIHLYYFDCFSDSA.IRKALLGHI..VSPRCEYQAGHNK........VGSLQYLALAALIT.....PKKIKPPLPSVTKLTEDRWNKPQKT..................................KGHRGSHTMN..GH..................* 192
H1A1.UG.85.U455_U455A -H----H------E--.--R-I--Q-..-R-----------........---------K--V-.....-TRA-------K-------------..................................R-----R-L-..R-..................- 193
H1C.ET.86.ETH2220 -H---MH-----AE--.----I--YR..-----D-------........---------T---K.....---A-------S--V--K-------..................................R-R--N----..--..................- 193
H1D.CD.84.84ZR085 -----M------A---.----I----..-------------........---------T---A.....---R-------K----------RQ-..................................--R-------..--..................- 193
H1F1.BE.93.VI850 -----I-------E--.----I---R..I----N-------........---------T---A.....-E-T-------Q--V--------E-..................................R---------..--..................- 193
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -H----H---------.----I--Q-..------------Q........---------KV-V-.....S-RSR-------E-A----------..................................R---ENP---..--..................- 193
H1H.CF.90.056 -----MH------E--.----I--RV..-R---N-P---KQ........--T------T--VA.....-----------R--V----------..................................R---------..--..................- 193
H1J.SE.93.SE9280_7887 -----MC---------.----I--Q-..-----D-------........---------T---R.....--RR-------Q--V----------..................................T---E-----..--..................- 193
H1K.CM.96.96CM_MP535 -----I-------E--.V---I---R..------C------........---------T--VA.....-RRP---V---K--V----------..................................R-----Q---..--..................- 193
H1O.BE.87.ANT70 -RM---H--T--TA--.V---I--QR..-LTK---PT--SQ........--T--L---R-VVK.....ARSR-------Q---------HLRI..................................RDQLK-PS--..--..................- 193
H1O.CM.91.MVP5180 -RM---H--T--TE--.----I--QR..-LTK---L---SQ........--T--F---K-VVK.....V-RN-------QR---------W-I..................................RDQL---S--..--..................- 193
H1O.CM.94.BCF06 -RM---H--N--TE--.--R-I--QR..-LT----S---SQ........--T--F---K--VK.....V-RN-------Q----N-------I..................................R-QL---S--..E-..................- 193
H1O.CM.96.96CMA102 -RI------T--TE--.----I--QR..-LTK---PE--S-........--T--L---R-VVK.....A-RN-------Q--------RHL-I..................................RD-LE--S--..--..................- 193
H1O.CM.98.98CMA104 -RM------T--TE--.----T--QR..-LTK-D-PE--S-........--T--L---RVVVK.....T-RN-------Q--------RHL-I..................................RDQLE--S--..--..................- 193
H1O.CM.99.99CMU4122 -RI--QH--T--TE--.----II-QR..IXTK---S---SQ........--T--L---RVVVK.....E-RN-------Q---------HLRI..................................MDQL-N-S--..--..................- 193
H1O.CM.x.pCMO2_3 -RI--QH--T--T---.----I--QR..-LTK---S---SQ........--T--L---RVVVK.....E-RN-------Q--------RHL-I..................................RD-L-N-L--..R-..................- 193
H1O.FR.92.VAU -K----H--T--TE--.--R-T--QR..-L-Q---PE--SQ........--T--L---R-VVK.....A-RNR------Q--------RHLRI..................................-DQP--QL-H..--..................- 193
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -RM--I---A--TE--.----I--QR..-LT----P---SQ........--T--L---RVVVK.....E-RN-------Q-------SRHLRI..................................RDQLE--S--..--..................- 193
H1O.US.99.99USTWLA -RM---H--T--T---.----C--QK..-LT---FHK--SQ........--T--L---RVVVG.....E-TSR--V---Q---G----RC--I..................................-DQLE--S--..-QYSS...............- 196
H1O.US.x.I_2478B -RM---H--T--TE--.----I--QR..-LTK---P---SQ........--T--L---R-VVR.....E-RH-------Q----N-------I..................................R-QLE--S--..--..................- 193
H1N.CM.02.DJO0131 -K-------N--TA--.--Q-V--RP..-F-----P----Q........--T--H---T-WVG.....V--R-----------------H---..................................Q----NPI--..--..................- 193
H1N.CM.95.YBF30 -K----H-----TA--.--Q-V--RP..-L-----P---KQ........--T------T-WVG.....A--R----------------EH--M..................................Q----NPI--..--..................- 193
H1N.CM.97.YBF106 -K---C---N--TA--.--Q-V--RP..-L---X-P---XQ........--T-----XT-XVG.....V--RR---------------ER---..................................Q----NPI--..-P..................- 193
H1P.CM.06.U14788 -R----H--Q------.V-R-I--DR..-LXX---S---SQ........---------KVVVG.....KVXR-------QI--Q-I-SN--R-..................................--XQE--S-S..-CYKP...............- 196
H1P.FR.06.RBF168 -R----H--Q------.V-R-I--DR..-LNK---S---SQ........-----F---KVVVG.....KV-R-------QI--K-I-S---R-..................................--RQE--L-S..-CYKP...............- 196
CPZ.CD.06.BF1167 --I--SR--P--TER-.--Q-I--EK..ILQH-HFPT--S-........-----F--FKKVLE..QNKQ-PHR-------V-A--------RI..................................-A-QENRGI-..-.Y.................- 197
CPZ.CD.90.ANT --M--Q---P----Q-.V-Q-I--ER..ILTY-H-KK--SQ........--T-----FCKILE.FRGY--GPRRQF--LSI---------RRM..................................R---ENQ.........................- 186
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 -R----H-----AA--.----V--TQ..-V-K---P---QQ........---------K-WVG.....VE-KR------A--A------H--I..................................RDQQE-----..--..................- 193
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -K----------TA--.--Q-V--RP..-I-K---P---KQ........---------I-WVG.....VQ-RR---------------RH--I..................................-D------T-..-L..................- 193
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 -H----H-----AE--.----I--Q-..------FP---T-........--T-----IS--LK.....R-PK-------S--A-------R--..................................---KE-----..--..................- 193
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -R----H-----TAT-.--N-I-EKA..-L-K--FPE--S-........------W--KQ-VK.....T--NR------A--A--------R-..................................RD-QE-PMSS..-C..................- 193
CPZ.CM.98.CAM3 -K----Q-----AA--.----V--KQ..-Y-K---P---QQ........---------R-WVR.....VG-K----------------RH--I..................................RV-QE-----..--..................- 193
CPZ.CM.98.CAM5 -R----H-----AA--.----V--KQ..-Y-K---PT--QQ........X--------R-WVG.....VQ-KT-----IX--A------Y---..................................R--QEN----..X-..................- 193
CPZ.GA.88.GAB1 -R---SQ-----AET-.--R-I--QL..-A-----KE--RQ........-----F---K---S.....ERRHR------A---------H-R-..................................-V-QENL-R-..--..................- 194
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 -R---C------AA--.V-R-I--E-..-TKV--FPR--PQ........-Q------IVQVVK.....T--K--------I-A----------..................................RDQQENL--S..--..................- 193
CPZ.TZ.00.TAN1 -----TR--T--AAG-.V-Q-I--ER..ILTF-HF-S--RQ........--T--F--FRKVVESQDKQ--GPRR---------------HRT-..................................T-R-EN--LS..-C..................- 199
CPZ.TZ.01.TAN2 -----TR--T--TAG-.V-Q-I--ER..ILTF-HF-T--RQ........--T--F--FKKXXEIQYKK-QGPRR---------------H-RI..................................T-PK-N-I--..-C..................- 199
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 -----TK--A--TAG-.V-Q-I--ER..ILTF-H--T--RQ........--T-----FLKVVEAQYKTA--PGR---A-V---------H--I..................................R----N-II-..-.Y.................- 199
CPZ.TZ.09.UG38 -----TK--A--TAG-.--Q-I--ER..ILTF-QFRS--RQ........--T-----FLKVVEIQYKTAPRHRR-----L--------RH---..................................---K-N--LS..-C..................- 199
CPZ.US.85.US_Marilyn -K----------TA--.----V--RP..-I-K---PT----........-----F---K--VG.....QS-RR----------------C---..................................--QPEN---S..--..................- 193

Vif end
MAC.US.x.239 -I-L-ST--P--TAGE.V-R-IR-EQ..LLSC-RFPRA-KYQ.......-P-------KVVSD....VRSQGEN-TWKQW.RRDN-RGLRMAKQNSRGDKQRGGK...................PPT--ANFPGLAKVL-I................LA- 215
H2A.DE.x.BEN -I---ST--S--TAGE.V-R-IR-EK..LLSC-N-PQA-KAQ.......-P-------VVVQQ...NDRPQR-GTARKQW.RRDHWRGLRVAREDHRSLKQGGSE...................PSAPRAHFPGVAKVLEI................LA- 216
H2A.PT.x.ALI -S---GT--S--TAGE.V-R-IR-EK..LLSC-N-PQA-KSQ.......-P---F---VVVQQ...NGKPQRNSTTRKQW.RRDY-RGLRVARQDSRGLKQRGGE...................SPAP-AHFPGVAKVLEI................LA- 216
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST -S---ST--S--TAGE.V-R-IR-EK..LLSC-N-PQA-KYQ.......-P---F---VVVQQ...NGRPQRDNTTRKQW.RRNY-RGLRVARQDGRSHKQRGSE...................PPAPRAYFPGVAKVLEI................LA- 216
H2B.CI.x.EHO -R-L-GS--SS-TANE.V-R-IR-EK..ILSH-N-PSA-TGQ.......-P---F---RVVQE...GKDGSQGESTTRKQRRRNS-RGIRMARDNIRTSQQSSSQ...................SLAQ-TYFPGLAEVL-I................LA- 217
H2B.GH.86.D205_ALT ---L-GS--S---ANE.V-R-IR-EK..ILSY-N-PSA-EGQ.......-P---F---RVVQE...GKNGSQGESATRKQRRRNS-RSIRLARKNNNRAQQGSGQ...................PFAPRTYFPGLAEVL-I................LA- 217
H2G.CI.92.Abt96 ---L-GS-----TAGE.V-R-IR-EQ..ILSC-N-PTA-KRQ.......-P---F---QVVQK....GHGSKGESXTRKQRRGDN-RGIRMARKNSXRDQQDSSQ...................SFTQ-AYFPGLAKVL-I................LA- 216
H2U.FR.96.12034 ---L-GS--S--TAGE.V-R-IR-EQ..LLSC-NFPSA-RQQ.......-P---F---R--QD.....GRSKRENPTRKFRRRNC-RGFQLARKNCERYQQGSSA...................TSSQ-TYFPGLAKVLAI................LA- 214
COL.CM.x.CGU1 VGYM-IIRGK-VRIEEEA---IR-LP...WNP-DF-V--LG........-LK--E-C-L--RE.....KERTHQKMRVLK.............GTSHGCRTR.........................................................- 172
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 EH----R--P--TQQ-.V-Q-I--EK..LLTC-QQYHRGAGG....NG.PP----IC-RVA-K.....YG-ATALT-TNALVKASSNFQASA-IHDAGCKRRSHETLSKGRINWRLELLCRVTSRARVDR-TGLGSLSNRLHKEGPENDLATSGRRVLS- 251
DEB.CM.99.CM40 -H----R--P---QQ-.V-Q-IR-E-..LLQQ-QQYHRGPEG....KG.PP----I--RVAVK.....HG-VPTLT-TTFH-KNNTHD-ARVAAGHARSKRGSPKTFHQRRTIWSLESLCRLTRPTRLDG-T-MGCIG....................H- 231
DEB.CM.99.CM5 -H----R--P---QQ-.VTQ--K-EK..LLQQ-QQYHRGPEG....KG.PP-------RTAVK.....YG-VSTLT-TTFHIKNSTND-AST-TSHAGSKRGSFKTLHKRRVMGSLESLCRPSCPTRLDR-T-MGGVS....................N- 231
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 -EI--KDH-S--TRQ-.V-Q--R-EV..-LST-ARKKA-YHPRTGPGREPP----IV-Q-A-R.....YG-VTTIT-TSISFKNG-NHSKAA-GSSMGYHRGGKKTLQQRRDHWNMGSLLVITSAPTLDR-T--GSRRHRFHKN......HAERNMEAL- 259
DRL.x.x.FAO -RI---E--P--T-Q-.--GV---YR..IQA.-YFPR--KGQ....VGSLQY-ALQ-HIKYLK...HGR-TVSGESS-GANGSRRGRVRRMA-EESLKNQPGGSIT.LPPRVPLPSLEHLHGA..................................LP- 218
GOR.CM.04.SIVgorCP684con -RI------Q--TE--.V---IVXEK..LLCK-N-P---SQ........--T------R--VG.....RVRVR--F---Q--AA-T-SRS-QM..................................R---E--S--..--..................- 193
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con -RI------Q--TE--.V---IV-EK..LLCK-N-P---SQ........--T------R--VG.....KVRVR--F---Q--AA-T-SRS-QM..................................R--KEN-ST-..--..................- 193
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 -RM------N--T-R-.-QQ-IR-EK..YTW.-TFKE--KGQ.......-Q---L---V-YTN....GIR-RSKRTFTRMAGNLGSRQGAMGRMATRHAQGSKRRSQKALWNEHA.....NPSMELLCRGGK.........................ET- 214
GSN.CM.99.CN166 M-I--GK--P--QNED.--R-IR-EQ..ILGN--HPEA-LQ.....VGTPQT-EQ--FF-........YV-HYGKN-TQSSYALAQPKGAHNHGYRSKRSVGNKRGGRETLLKGRAPWN......................................LA- 238
GSN.CM.99.CN71 M-I--TR--P--QNED.V-R-IR-EQ..LLGY-DHPEA-PQ.....VGTPHT-ER--FF-........YVRYYGKN-TKSPS-L-QPKGAHNHGSCSKRHVGNKRRGRKTLLKGRAPWN......................................LA- 238
LST.CD.88.SIVlhoest447 N-M--CK--N---TRD.-----W-EK..IMAF-AMPT--K.......GC-L---F-C-RQ-QH.....VQNKAAKESRK-SRGLWATKGAMGSMASRHHGGNKRGGQTPFPRNNFGPSLRILCQQYRVRGESL-EIHY.....H.............SK- 228
LST.CD.88.SIVlhoest485 --M--CK--N---TRD.-----W-EK..IMAI-AMPT--K.......GC-L---F-C-RQ-QH.....VQSKAAKESRK-SRGLWTTKRAMGSMVSRHHGGNKGGGQTPFPRSHFGPSLGILCQQYRVRGGSL-EIHYH..................SK- 228
LST.CD.88.SIVlhoest524 --ML-VK----WVHRD.-VR-IR-EK..ILHS-KMPT--K.......GC-L-----C-RQ-QH.....VQTKTAAQ-RKAPRGLWSSKRAMGSMASRHNGGNQGRGKTPFPRSNFGPSLGILCQQYRVRRG-L-EIHHF..................S.- 227
LST.KE.x.lho7 --M--YK--N--IQRD.--R----ER..ITMC-Q.PL--K.......GC-L---FIC-RQ-QH.....VQAEAAKKSRE-TRGLWTTKGAMGSVVSRHHGGNKRGGKTPFPRSNVGPSLAILCRQYRVRRG-L-EIHHP..................SQ- 227
MND-1.GA.x.MNDGB1 -H----HFY---M---.VM--IR-EE..-LKV-RFP---K.....AQG.-L---F-C-RVIYG.....-EER*ASIRRSRTSQRAIQSVAS..RYYGGNKGRSKKALPSHYPKCSIRILCAKH..................................RE- 223
MND-2.CM.98.CM16 -RM--WK-LP--TEQ-.--Q----KR..LTV.-YFHW--K.......GK---------LSYTA.....YCNNGRRG-RDPRRSRRGGS-YLVGKISGENQSGGKIT.LPPRVPFPSLERMHRT..................................LA- 213
MND-2.GA.x.M14 -RM--WE--P--TAA-.V--V-Y-ER..IVA.-YSPW--K.......GQ--T--L---R-Y-K.....FCRNGRKSTRG-TGGRRSGTRTVAGKIIGTSEQRGSIT.LPPRVPFPSLEHLCRT..................................LA- 213
MND-2.x.x.5440 -RI--GE--P--T-Q-.-----F-ER..LVA.-YFPW--R.......GQ--T--F---Q-YLR.....GR-HGREGTRGARRSRRGRTGAMAGNVTGENQPGGPVT.LPPRVPFPSLEHMCRT..................................LA- 214
MNE.US.x.MNE027 -I-L-ST--P--TAGE.V-R-IR-EQ..LLSC-RFPRA-KNQ.....VPSLQYLA-RVVSYVR.....SQR.EN-TWKQWRRDNR-SLRMA-QNSRGDK..QRGSKPPTKGADFPGLAKVLGI..................................LA- 215
MON.CM.99.L1_99CML1 N-IV-TH--A--QQLD.V-R-IR-EK..LLGQ-QHL-T-YP....KVGTPLT-EK--FL-........LVR.YGAT-TKSSAPL-LPDGSHRKTGPTGRHLGAKRRSPKTLLKGRAPWHLGTGNGA...............................AC- 256
MON.NG.x.NG1 --I--TR--S--QA-D.V-R-IR-EA..XLGN-HHIQT-YN....KVGTPPT-EK--FL-........CF-.YGKCTTEPSS-L-LPRGSHRARRSAGRHMGPKRGGPXALLKGRAPWHLGS...................................GH- 258
MUS-1.CM.01.CM1239 MKI--THH-S--YSQD.-PRVIR-QP..PLGD--HPGA-T.....KVGPPPT--V---LT........L--.HGKSTTQPQTSMALQSG-NYHAAGPTGHVGPKRRGRKTLFQRRAPW.........................N.............LE- 236
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 MRI--TQ--S--YSQD.-PRVIR-QH..TLGD--HPDA-T.....KVGPPP---V---L-........L--.HGK-APQPPSALALQSG-NHHAPGTRSHVGSKRRGRKTLFQRRAPW.........................N.............LE- 236
MUS-2.CM.01.CM1246 M-I--TH--S--QQRD.-QR-IR-EQ..LLRK--HIKT-YP....KVGTPL--EK--FF-.......YI-HTNGASA-KSPSLMAKSSNANNYGSGASRPVGTKRRGRKTLLQRQAPW.........................N.............LG- 239
MUS-2.CM.01.CM2500 M-I--T-H-S--QEQD.-IR--R-ER..ILGI-QH-TA-LP....KVGTPP--EK--FF-.......YI-QGDGAT--KSPSPMAKPPGTNNHGAGTKRHVGSKRRGRKALLQGRAPW................DLGPSHGAPS.............RP- 248
OLC.CI.97.97CI12 -FMV--V--A-WTQ--.----I--MP..DHRY-QLET--L.......G.-L---L---R-VRN.....GR-SSRGSGATQGA-GGLGERHNGRNYCRGKKALSQGVIGPSFSILCSK..........................T.............YQ- 204
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 -KM--NV--P--T-Q-.-------EK..-LV.-GF-R--RDQ....VGTLQY-ALQ-WVKSQL......Q-NG.RKS-RGPHWGG-SRVSTMVGQNVVRDQPRSQITLPWRVHFPSVAYLCGI..................................LA- 221
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 -S---KI--P--T-K-.--Q-I--EK..-LL.-GF-R--RDQ....VGTLQY-AIQ-W-REQV......--HG.RKSARGPHWGW-SRV-ALVGQNAVRNKSGSQVTLPSRVHFPSLAYLCGT..................................LA- 221
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 -S---KI--P--T-R-.--QS---EK..-LV.-AF-G--RDQ....VGTLQF-AIQ-W-KSQL......DRYG.RKSPRGPHWGW-SRV-ALATGHARKGQLGSQVTLSSRVHFPSVAHLCGT..................................LA- 217
RCM.NG.x.NG411 -K-V-NQ--P--T-K-.--Q-I--EQ..-LL.-GFEK--RDQ....VGSLQY-AIK-W-RQQL.....KDGRGQRKSARGPHWGW-CRVCPLASQNANRSQLRSQVALSSRVHFPSVAYLCGT..................................LA- 223
SAB.SN.x.SAB1 -HI--WS--P--T-R-.VQQ-IR-EK..YLW.-KH-V--QPT.....GQ-P-------RVYTN....GLRRVA-TSRRGSSQGSPQESQRRD-RMARNMGFAQRAVRRMAPRHVT...GPQFRGPVPLPKESPFPSLVEYCGRT.............SH- 235
SMM.CI.79.SIVsmCI2 -----ST--S-YTQGE.V-R-IR-EQ..ILSC-K-PSA-KRQ.......-P---F---RI-HK..QNGKC-REN-TRNQW.GRNN-RGFRVAIQHSGSSKQGSSK...................TSAQ-ADFPGLAKVL-I................LA- 217
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 -V-L-GT--P---EGE.V-R-IR-EQ..LLSC-RFPKA-KYQ.......-P---F---KVVEH....VRSQREN-TWKQW.RRNY-RGLRVARKNSGRNKQTGSE...................PST--IDFPGLAKVL-I................LA- 215
SMM.SL.92.SIVsmSL92A -I---GA--S-YTQGE.V-R-IR-EQ..ILSC-NFPSA-QYK.......-S---F---R--QD.....GS-RTD-SREQWGRDN.-RGLRLARKNSRRSQQNSSE...................PFA--AHFPGLAKVL-I................LA- 214
STM.US.89.STM_37_16 ---L-GT--P--TAGE.V-R-IR-EK..LLSC-RFTKA-KNQ.......-P-------KVVEH....VRSQRENTARKQW.RRGN-GSIRVA-QNGRGHKPRGSK...................PSTE-TDFPGLAKVL-I................LA- 215
SUN.GA.98.L14 --M--FK----WTSRC.--R-M--EK..ILHE-RN-VA-K.......GL-L---F-C-RV-HG.....QQERASRTATRRRGATE-AICTMAGRYHGRNQGRSGKAFPSSNSCPSLAILCGLYRVRKGRVYE-NHFA.....................Q- 242
SYK.KE.x.KE51 -A-V-SQ--P----R-.VQQ--R-EK..LTSH-WNFHKEQ.........-L-------QKYLS...KDGTGFLQS--AAARG-TILHS-KCQLGRGRSNKCHCQSRTGSPRSMQAFYSGRNIWSLESMLRG--RSRRNTH-G...............LD- 234
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -R---NF--P--TAR-.VNQ-VR-EL..LTSH-WTPHTDQ.........-P-------QVYLK....DGGGFLQS--ACARN-MVLHS-KCRV.DPKRDQCHCKGRTGSDRSIQAFYSSRNIWSLESILK-RG........................RD- 222
TAL.CM.00.266 -H---TK--P--TA--.V-Q-IR-EV..LLAV-GVRHKGR.......DTPP---F---T-AVRYGKVATQSSSTADLQTHSN-KASAR-AHERSSRRNAYTLHKRRGHWSLESLCRIASRP......................................- 228
TAL.CM.01.8023 -H---TK--P--TA--.V-Q-IR-EV..LLAV--VRHKGR.......DSPP---F---KVAVRHGKVATQSSSANNIKAHTN-KSSIR-THERSKGRDAHTLHKRRGHWSLESLCRVTSRA......................................- 228
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -HM--CH--P--T-R-.-QQ-IR-ES..FLW.-T-KE--VAEN..HWGQ-R---F---TVYTD.....FLRNGRRKRFQG-K-RMVR-LGSQQGAVGRMIKRHGSRTQSGSTTPFWERTPLPSMELLS-R--KEWGTNDRK................GL- 239
VER.DE.x.AGM3 -S---TH--T--TER-.-------QR..FTF.-QFPE--K-T.....GQ-P-------L-HQN....GLRQRSQRSKTGGTRNMGFEQGAVGRMAKRHARRYQSGSQDAFWARAP.....VPSMELLS-GGRKESHSHARK................GL- 233
VER.KE.x.9063 -GM---H--S--TER-.-Q--IR-ER..FVF.-QFPE--KTT.....GK-P-------L-HQN....GIRERSQRKQARRSRDLGSKQRTMGRMAKGHVRRSQSGSQITFWQRAP.....LPSLELLS-G-RETGSPND-E................GL- 232
VER.KE.x.AGM155 -SM--CH--T--T-R-.-QQ--R-NR..FIF.-QFPG--KLT.....GQ-P-------L-HQN....GLR-RSQRGETRRTRNLGSQQGAVGRMAQRYGRRNQQRSQTAFWPRTP.....IPSMELLS-G--ETGKTHS-K................GI- 233
VER.KE.x.TYO1_patent -SI--GH--N--KER-.-QQ--R--R..FVF.-QFPE--KST.....GQ-P-------L-HQN....GLRERSKRGKTRRSRNLGSKQGAVGRMAKRYVTRSQPGGEAAFWERTP.....VPSMELLS-G-RKTWYSHD-KGLQ.............IL- 236
WRC.CI.97.97CI14 NKI--SQH-E-WTQNV.V-NTIRTGKIN-IDA-Q-HK--A.......G.-LT--T-C-QV-QH.....EQLQR.AGAFRRTS-NS-GPSRYARALCNGKTAFPKGSPCKSISLLLSTE.......................................RV- 208
WRC.CI.98.98CI04 -VM--SQHV--WTQNV.V-DTIRSGRLDIRNA-Q-HK--A.......G.-LT--T-C-QV-QH.....EQLQG.TSTYRRTS-NS-GPSRYARTLCNGKTAFPKGSPCKSISLLLATE.......................................KL- 208
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 -V---SQH-E-WTQ--.VKNTIRQGYLHPIDS-K-HQ--L.......G.-LT--A-C-Q--QH.....EQLR-RKA-NRRTPGNT-GSSRYARAVCHGKTAFPPGSPCKSISLLLATE.......................................KL- 209
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Vpx start Vpx end
MAC.US.x.239 MSD..PRERIPPGNSGEETIG.EAF..EWLNRTVEEINREAVNHLPRELIFQVWQRSWEYWHDEQGMSPSYVKYRYLCLIQKALFMHCKKGCRCLGEGHGAGGW.RPGPPPPPPPGLA* 112
H2A.DE.x.BEN -T-..----V-----------.---..---E--I-AL---------------------R---------A--T-------M---I-T-F-R--T-W--DM-RE-LEDQ----------V- 114
H2A.PT.x.ALI -AN..---TV-----------.---..---D----AL---------------------R---------Q--T-------M---MYT-FM---T---G---P---.-S----------V- 113
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST -AG..---T------------.---..---D----A----------------------R---------I--T-------M---M-I-S-R--T---G---P---.-S----------V- 113
H2B.CI.x.EHO -.-..----V---------V-.---..---ET-L-HL--V---------------K--A--RE-----I--T-------M---M-I-FA---G--R----P---.-S------------ 112
H2B.GH.86.D205_ALT -.-..----V-----D---V-.---..A--E--IT-L--V------------------A--RE-----I--T-----L-M---M-V-YT------Q----P---.-S------------ 112
H2G.CI.92.Abt96 -.-..----X--E--D-----.---..---E--XT----I--------------R-------------A--T-----L-M---M-V------T--QK---P---.-Q------------ 112
H2U.FR.96.12034 -G-..----------E---V-.---..S--E---RD---A--Q---------------Q--R------E--T--------------------Q-------P---.-S----------I- 113
DRL.x.x.FAO -AERQSV--A.-AEPMGAGEV.-LE..---Q-SLLR--Q--RL-FHP-FL-RL-NTCM-HY--ALQL-FT-S-----L-L---M---FQQ--S--QGR-PPPLRPAGDRL-----PP.- 114
MAC.US.x.251_1A11 ---..----------------.---..-----------------------------------------------------------------------------.-------------- 113
MAC.US.x.251_BK28 ---..----------------.---..-----------------------------------------Q----------M------------------------.-------------- 113
MND-2.CM.98.CM16 -AE..GAPE--E-.A--V....DLN..T--E-SL-K--Q--RL-FHP-FL-RL-NACI-H---RHQR-L--A-----L-MN--M-T-MQQE-P-RSG.-P.....-.-...-----MV- 100
MND-2.GA.x.M14 -AE..RAPEA-Q-.A--V....GLE..Q--E-SL-QV----QL-FHP-FL-RL-NTCV-H---RLRRTLN-A-----L-M---M-V-MQQ--P-RSG.-S.....-.-...-------- 100
MND-2.x.x.5440 -AE..RAPEA-E-.A--V....GLE..Q--ETSL-R-----RL-FHP-FL-RL-NTCV-H---RHQR-LD-A-----L-MH--MYT-MQQ--P-RNG.RPR......-...-----M-- 100
MNE.US.x.MNE027 ---..----------------E.--..-----------------------------------------------------------------------------.-------------- 113
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 -AE.....-A-E-PT-A...-EVE-QPWLARMLY-INQ.--RL-F-G-F--HL-RTCV--------RTLE-AG----L-M-----T-MRS--KLR...--DPPR.QR-ERV-IL--MQ- 106
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 -AE.....-A-EVPT-A...-EVE-QPWLARMLY-INQ.--RL-FHP-F--RL-RTCV-H----L-R-LE-AG----L-M-----T-MRS---LR...--DPPR.QR-ERV-IL--MQ- 106
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 -AE.....-A-EVPT-A...-EAE-QPWLRDMLEKVNL.--RL-FHP-F--RL-RTCV-H---VHQR-LE-AA----L-M-----I--QT--SQR...--PNPR.AV-ERITIL--M.- 105
RCM.NG.x.NG411 -AE..G---V-EAPT-A...-DVE-APWLHRMLT-VNL.--RL-FHP-F--RL-RTCV-H---RL-R-LE-AG----L-M-----I--QS--SQR...--Q-QAREA-ERIQIL--M.- 109
SMM.CI.79.SIVsmCI2 -GS..A-------T-------.---..---YS---AV--G--K-----------R----F--------QA-TQ----L-------C-V----T--R----S---.-A------------ 113
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 ---..----------------.---..---E--------Q--------------R----F--------A--T-----------M-L-------------.S---.-S------------ 112
SMM.SL.92.SIVsmSL92A -.-..---Q-------D----.---..D--E-----V--T--------------R-------------AA-T------------------------.---P---.-----------F-- 111
SMM.SL.92.SIVsmSL92B -T-..----------------.---..---HN---AL-QT--Q-------S---R-C----V----Y----A----VQ-M---M-Q-FR---T-R----SQ---.-T------------ 113
SMM.SL.92.SL92B -T-..----------------.---..---HN---AL-QT--Q-----------R-C----V----Y----A----VQ-M---M-Q-FR---T-R----SQ---.-T------------ 113
SMM.US.04.G078 ---..----------------.---..---H---A-------------------R------Y----R-E--T------------W---M------R--------.-------------- 113
SMM.US.04.G932 ---..----------------.---..--------D--------------------------------S--------------M---------------EI---.-------------- 113
SMM.US.04.M919 ---..----------------.---..---D----D---A--------------R--------KI---V--T-----------------R-----E-E------.-S------------ 113
SMM.US.04.M922 ---..--------------L-.---..D--D--------A--------------R---------M---E--T-----------M-----R-------E------.-S------------ 113
SMM.US.04.M923 ---..----------------.---..---E--------A--------------R---------I---V--T------------------------GEY-----.-------------- 113
SMM.US.04.M926 -A-..------------D---.-T-..---R-----V-----------------R------YE-----Q---Q-------------------------------.-S------------ 113
SMM.US.04.M934 ---..----------------.---..---Q---A-------------------R------YE-----Q---Q-------------------------------.-S------------ 113
SMM.US.04.M935 ---..--------------V-.---..D--D--------A--------------R---------M---E--T-----------M-----R-------E------.-S------------ 113
SMM.US.04.M940 ---..----------------.---..---Q-----------------------R-------------VA-T------------W---M---------------.----------R--- 113
SMM.US.04.M946 ---..----------------.---..---Q---A-------------------R------YE----PR---Q----------------R--------------.-------------- 113
SMM.US.04.M947 ---..--------------V-.---..D--E----D---A--------------R---------I---V--T------------------------GEY-----.-S------------ 113
SMM.US.04.M949 ---..--------------V-.---..D--E-----M-----------------R-------------E--T------------W----------R--------.-------------- 113
SMM.US.04.M950 ---..----------------.---..---Q----D------------------R------YE-----Q-----------------------------------.-------------- 113
SMM.US.04.M951 ---..--------------V-.---..---H----D------------------R------Y----R-E--T------------W---M---------------.-------------- 113
SMM.US.04.M952 ---..------------AA--.-VL..---H-----V-----------------R------YE-----Q---E------------I------------------.-------------- 113
SMM.US.05.D215 --N..----------------.---..---E----D---V--------------R----------------T------------YI----------------D-.-------------- 113
SMM.US.06.FTq ---..----------------.---..---E----D---A--------------R----------R--A--T-------------V---------R--------.T------------- 113
SMM.US.11.SIVsmE660_FL10 ---..---------------E.---..--------G---A--------------R---------M---E--T-------------V------------------.-T------------ 113
SMM.US.11.SIVsmE660_FL14 ---..---------------E.---..--------G---A--------------R---------M---E--T-------------V-----------E------.-T------------ 113
SMM.US.11.SIVsmE660_FL6 ---..---------------E.---..--------G---A--------------R---------M---E--T-------------V------------------.-T------------ 113
SMM.US.11.SIVsmE660_FL8 ---..---------------E.---..--------G---A--------------R---------M---E--T-------------V------------------.-T------------ 113
SMM.US.86.CFU212 -A-..----------------.---..---------L--V--------------R-C--F--------A--T-------M---M----R---N--R---E----.-Q------------ 113
SMM.US.x.H9 -XX..---X---------XX-.-X-..D--H--X-----A-----X--------R-X-------M---V--T-X----------------------GE------.-------------- 113
SMM.US.x.PGM53 ---..----------------.---..------------A--------------R------R--M---E--T-------------V---R-------E------.-S------------ 113
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ---..---------------E.---..--------G---A------------------------M---E--T--------------------------------.-T------------ 113
SMM.x.x.pE660.CG7G ---..---------------E.---..--------G---A--------------R---------M---E--T-------------V-----------E------.-T------------ 113
SMM.x.x.pE660.CG7V ---..---------------E.---..--------G---A--------------R---------M---E--T-------------V-----------E------.-T------------ 113
STM.US.89.STM_37_16 ---..-------------A-E.---..---H----D------------------R------------PG------------------S-R--------------.-------------- 113
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Vpr start frameshift in HXB2 Vpr end
oligomerization Vpr end in HXB2

amphipathic α-helix H(S/N)RIG motifs

H1B.FR.83.HXB2 MEQA.........................PEDQGPQREPHNEWTLELLEELKNEAVRHFPRIWLHGLGQHIYETYGD........TWAGVEAIIRILQQLLFIH#FRIGCRHSRIGVTR.....QRRARNGASRS.....................* 96
H1A1.UG.85.U455_U455A ----.........................----------YA-*A--------H-D------Q----------N----........--E----------------.-----Q-----IIP.....G--G-------.....................- 96
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H1O.CM.96.96CMA102 ......................................- 79
H1O.CM.98.98CMA104 ......................................- 79
H1O.CM.99.99CMU4122 ......................................- 97
H1O.CM.x.pCMO2_3 ......................................- 98
H1O.FR.92.VAU ......................................- 80
H1O.SN.99.99SE_MP1299 ......................................- 98
H1O.US.99.99USTWLA ......................................- 80
H1O.US.x.I_2478B ......................................- 98
H1N.CM.02.DJO0131 ......................................- 102
H1N.CM.95.YBF30 -.....................................- 102
H1N.CM.97.YBF106 -.....................................- 103
H1P.CM.06.U14788 ......................................- 72
H1P.FR.06.RBF168 ......................................- 72
CPZ.CD.06.BF1167 -IQ...................................- 101
CPZ.CD.90.ANT ......................................- 74
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 A.....................................- 103
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ......................................- 94
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 A.....................................- 101
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -W....................................- 102
CPZ.CM.98.CAM3 A.....................................- 103
CPZ.CM.98.CAM5 -WSAGS................................- 108
CPZ.GA.88.GAB1 ......................................- 101
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 ......................................- 100
CPZ.TZ.00.TAN1 PRQQDSSVSSGRTSGTSSSGYTRPFKTSSGSSGSACKH- 137
CPZ.TZ.01.TAN2 PRQQDSSVSSGRTSGTSSSGSTRPVETSSGSCGRSCKH- 137
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 PRPEDSSASSGRTSGTSSSGSTRPVSTSSGCWGPYSKP- 137
CPZ.TZ.09.UG38 PCTEDSSLSSGRTSGPSSCGSTRPVKTSAGSSGRS...- 134
CPZ.US.85.US_Marilyn -.....................................- 103

Tat end
MAC.US.x.239 LGR...................................- 131
H2A.DE.x.BEN LGQ...................................- 131
H2A.PT.x.ALI PGRSHIYIS.............................- 137
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST PGR...................................- 131
H2B.CI.x.EHO PGRSNTSTSRFAN.........................- 139
H2B.GH.86.D205_ALT PGR...................................- 129
H2G.CI.92.Abt96 ......................................- 113
H2U.FR.96.12034 ......................................- 112
COL.CM.x.CGU1 ......................................- 80
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 ......................................- 97
DEB.CM.99.CM40 VSSGRISNNC............................- 111
DEB.CM.99.CM5 ......................................- 97
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 ......................................- 99
DRL.x.x.FAO PPSQDPPKLGAKKQ........................- 135
GOR.CM.04.SIVgorCP684con ......................................- 83
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con ......................................- 83
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 ......................................- 95
GSN.CM.99.CN166 GP....................................- 113
GSN.CM.99.CN71 VSCGTT................................- 120
LST.CD.88.SIVlhoest447 ......................................- 101
LST.CD.88.SIVlhoest485 ......................................- 101
LST.CD.88.SIVlhoest524 ......................................- 112
LST.KE.x.lho7 ......................................- 112
MND-1.GA.x.MNDGB1 ......................................- 116
MND-2.CM.98.CM16 APK...................................- 123
MND-2.GA.x.M14 ......................................- 88
MND-2.x.x.5440 ......................................- 111
MNE.US.x.MNE027 LGR...................................- 132
MON.CM.99.L1_99CML1 HI....................................- 112
MON.NG.x.NG1 SMREDF................................- 120
MUS-1.CM.01.CM1239 -I....................................- 110
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 ......................................- 107
MUS-2.CM.01.CM1246 RCFQKTSTT.............................- 117
MUS-2.CM.01.CM2500 AI....................................- 110
OLC.CI.97.97CI12 ......................................- 108
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 -LSIS.................................- 116
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 -ISTP.................................- 113
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 ......................................- 106
RCM.NG.x.NG411 -IFIS.................................- 116
SAB.SN.x.SAB1 ......................................- 94
SMM.CI.79.SIVsmCI2 LGK...................................- 133
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 ......................................- 114
SMM.SL.92.SIVsmSL92A ......................................- 103
STM.US.89.STM_37_16 LGK...................................- 132
SUN.GA.98.L14 ......................................- 103
SYK.KE.x.KE51 ......................................- 99
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM NL....................................- 111
TAL.CM.00.266 ......................................- 111
TAL.CM.01.8023 PLSGRTSTASSATVTRP.....................- 128
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 PQ....................................- 102
VER.DE.x.AGM3 GRKNLAQQSGRATGASD.....................- 120
VER.KE.x.9063 GRKDLERDKREAVGANA.....................- 120
VER.KE.x.AGM155 SRKNLGDETRGPVGAGN.....................- 120
VER.KE.x.TYO1_patent ......................................- 101
WRC.CI.97.97CI14 ......................................- 125
WRC.CI.98.98CI04 ......................................- 132
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ......................................- 112
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Rev start exon 1 end exon 2 start NLS Leu-rich effector domain
H1B.FR.83.HXB2 MAGRS.GDSDEE..LIRTVRLIKLLYQSN.................PPPN..PEGTRQARRNRRRRWRERQRQIHSISERILGTYLG.......RSAEPVPLQLPPLERLTLDCNEDCGTSGTQ.......GVGSPQIL....VESPTVLESGT.KE............. 116
H1A1.UG.85.U455_U455A --R--.-NP--D..-LKA--I--------.................-C--..-R-S----K-------A-----D-L-----SDC--.......-P----------I---R---S-S-------QPQGTET---G---S....---SA--G---.-N............. 123
H1C.ET.86.ETH2220 -----.------..-LKA--I--I-----.................-Y-T..----------------A------TL-----SNF--.......-P--------------N---S--S------QSQGTTE---N-.................................. 107
H1D.CD.84.84ZR085 -----.-----D..-LTA-----I-----.................---S..----------------A---Y----G----S----.......--E------------IN-N-S---------.......-------S....----AI---R-.E-............. 116
H1F1.BE.93.VI850 -----.----T-..-LKA-KC--I-----.................-Y-K..----------------A-----RAL-D---SSC--.......--E-------------HIN-S----QGPEE.......----S--S....G--HA------.--............. 116
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -----.-ST---..-L-A-KA--I-----.................-Y-P..----------------A-----SA------TA---.......-P--------------H---S--S------QPQGTET---RS.................................. 107
H1H.CF.90.056 -----.-A--T-..-LQVCKI--I-----.................-C-E..-T--------------A-----RE------TSC--.......-PP---T-----------N-S-------EK.......-E-----S....L--S-I-GT--.--............. 116
H1J.SE.93.SE9280_7887 -----.----D..Q-LLA-----I-----.................-Y-K..-N-S------------A--N--D------PSSC--.......-P----------I---R---S----N----.......---D---S....G-PCM--GA--.--............. 116
H1K.CM.96.96CM_MP535 ----R.--P--..Q-LT---T--I--E--.................-Y--..L--S--T---------A--K--S-----L-SAC--.......------------I-K-N-N-D--P-K.--EG......-L-----S....--PC-------.--............. 116
H1O.BE.87.ANT70 -----ED-.....Q-LQAIQI--I-----.................-Q-SP..R-S-N--K-------R--A-VDTLAA-V-A-VVH.......GPQNNNIVD-----Q-SIRDP-GDQL-EAW........TVD-RAE................DN............. 102
H1O.CM.91.MVP5180 -----EE-Q....Q-LQAIQI--I-----.................-C-TP..A-S-N--K-------R--A-VD-LAT---A-VVH.......G-QDNNLVD-----Q-NIRDP-ADRLP--G........TVD-GTK................DN............. 103
H1O.CM.94.BCF06 -----DE-Q....Q-LQAIQI--I-----.................-H-TP..G-S-N--K-------R--A-VDTLAT---T-VVH.......G-QDNNLVD-----Q-SIRDP-VDQLP--W........TVD-GTK................DN............. 103
H1O.CM.96.96CMA102 -----DD-.....Q-LQAI-I--I-----.................-H-SP..X-S-N----------R--A-VDT-AA---A-VVH.......GXQDNNLVD-----Q-SIRDS-CDQP-ENW........TVD-RTE................NN............. 102
H1O.CM.98.98CMA104 -----DD-.....Q-LQAI-I--I-----.................-H-SP..I-S-S----------R--A-VDT-AA---A-VVH.......GPQNNNLVD-----Q-SIRDP-SDQP--NW........TVD-RAE................DN............. 102
H1O.CM.99.99CMU4122 -----DDV.....P-LH-I-I--I-----.................-Q-SP..I-S-S----------R--A--DTLAA-F-ASVVH.......GPQDNNLVE-----Q-SIRDPDGDQP---G........TVD-RTE................DN............. 102
H1O.CM.x.pCMO2_3 -----DDVQ....P-LHAI-I--I-----.................-H-SP..I-S-S----------R--A--DTLAT---A-VVH.......GPQDNNLVE---I-Q-SIRDPDGDQP---W........SVD-RAE................DN............. 103
H1O.FR.92.VAU -----EE-Q....Q-LQAIQI--I-----.................-H-TT..S-S-N----------R--A-VD--AA-V-ASVVH.......GPQDNNLVD-----Q-S-RDP-VDQ-P--W........TVDHRAE................DN............. 103
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -----D--Q....P-L-AIQI--I-----.................SHTSP..T-S-S----------T-HAHVDTLAA---A-VVH.......GPQDNNLVE-----Q-SIRDPDGDQP---W........TVDSGTE................DN............. 103
H1O.US.99.99USTWLA -----GE-Q....Q-LNAIQI--I-----.................-Q-SP..A-S-N--K-------R--A-VD-LAT---A-IVH.......GPPDNN-VE--D--Q-NIRDP-VDQPA--W........TVHSMAK................DN............. 103
H1O.US.x.I_2478B -----DDVQ....P-LQA--I--I-----.................-H-SP..I-S-N--K-------R--A--DTLAA-V-T-IVH.......GPQDNNLVE-----Q-SIRDP-ADQP-ENW........TVDSGAE................DN............. 103
H1N.CM.02.DJO0131 -----.-VN--..E-L-A--I--I-----.................-Y--NNNQ--------------T-----RE--Q---D-C--.......GLQ---D-P----D-----PA--S-AP--EPHQ....-TAT....................T-............. 106
H1N.CM.95.YBF30 -----.-VN--..E-L-A--V--I-----.................-Y--S..K--------------A-----RA------SSC--.......GPP---D-P----D-----TE--S--P--ESQQ....-TAT....................T-............. 104
H1N.CM.97.YBF106 -----.-VN--..D-LKA-KI--I-----.................-Y-DSS.Q--------------A-----RA-------A---.......GPQ---D-P----G-----HK--S-DP--ESQQ....-TAT....................T-............. 105
H1P.CM.06.U14788 -----.DEDLR..E--T-I-I--I-----.................-S-AR..GPS-NST--------S-----DQ-AG--IASH--.......-PE-LGGAD--DISQ-HIEDQGPPDN-VDTPGP....TTEQ................................... 102
H1P.FR.06.RBF168 -----.DEDLR..E--T-I-I--I-----.................-W-ER..GSS-NST--K-----S-----DQ-AG---ASR--.......-PE--GGAD--D-S--HIGDQGPPNNPVDTPGP....TADQRA................................. 104
CPZ.CD.06.BF1167 ----..EEEN....-LQAIKI--I--E--.................-Y--S..----S----------I----VEG--S---A----.......-LPTAP-VD--D-SK---APLDIDQVDPSVEPIAVGDCETIAAQAHTPPDTIS-PTGNLGNSN............. 125
CPZ.CD.90.ANT ----EELEGTD-.Q-LKA-KI--I-----.................-Y-KP..A-S-A----K----KK--D-VEGLAA-V-R-LV-.......GPD-HN-VD--D-QN-S-EPLGSPP-PLQNY.....FQTVQ-SGE.....Q-QHP-DNN..QN............. 118
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 -----E--A-T..R-LQV--I--I--D--.................-Y-DN..K--------------A---H--AL------SC--.......--P--PT-P---ID----NPE--I-N---EHQQ....RTAVAEGHQQTP-G-DSI-GK-A.TN............. 124
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -----.-VN--..E-L-AI-V--I-----.................-Y--D..S------K-------A-----RAL-----SSCV-.......GLQ--ST-P----D--S-NPE--L---E-EHPQ....-TATT.................................. 103
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 -----.-.---..E-L-A--I--I-----.................-F-S..---P------------K-----SAL-----S-C--.......-LE----------------SE--A-DC--EVPXRTET---N-N--....E-HSP--GTRA.EN............. 122
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -----..EG--..N-L-AI-I-RI--E--.................-Y-SQ..S---R-----K----------NQ-G--V-ASC--.......--S--PQ-P---I---CISDL-TT-DT--IQPQ....-STTNRYSPTPTERD-A--DNRN.Q-............. 122
CPZ.CM.98.CAM3 -----E--D-A..C-LQA--I--V--S--.................-Y-DN..K--------------A-------L-----SS---.......--P--PA-L---I----I-TG--I-KP--EPQQ....-TATAEE-QQIP-G-DNL-GK-A.TN............. 124
CPZ.CM.98.CAM5 -----E--E-T..R-LQA--I--I--D--.................-Y-DN..K--------------A------E-GQ-V-SSC--.......--S--PD-L---ID----NPV--SAN---EHQQ....-TATVEG-............................... 107
CPZ.GA.88.GAB1 -----EPQD-A..R-LQA-KI--I-----.................-Y-SP..----K----------A--K--SE--G-V-A----.......-PPK-GD-E--E-DK-S-Q-V-TTQDV--SNTSQPQTAT-ETVPA....GGNYSI-GK-A.-N............. 124
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 -----G.-E--..R-L-A-KA--I--D--.................-Y-SN..R---S----------A-----CE--Q--FSSL--.......-HP--DD-P-------S-GPL-PA--I--TGPERTETTQ-ASEPA....ERDR-I-AAR-.-N............. 123
CPZ.TZ.00.TAN1 ----EE...-A..N-LY---I--I--D--.................-Y-SG..A-S-T----------Q--H-VDALAS---QYR--.......GPQ--PH-DI-D-SK-H--PLDQPASTE-G........DNQLGTQ.....P-NSA..................... 105
CPZ.TZ.01.TAN2 ----EE...-A..N-LQ-I-I--I--D--.................-Y-SA..A-S-T----------Q--H-VDALAN---QYR--.......GPQ--PH-A--D-SK-H-GPVD-PASTE-G........DNQ-SKQ.....P-NSA..................... 105
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 ----EE...-A..N-LE-I----I--D--.................-Y-SG..A-S-A----------Q--D-VDALAQ---QHR--.......GPP--P--D--D-SQ-R-AAGDHTPSPE-G........DH.................................... 95
CPZ.TZ.09.UG38 ----EE...-A..N-LS-IKI--I--D--.................-Y-SA..S-S-T----------N----VD-LAQ---HCR--.......GPQD-P-VD--D-SK-R-APLD-PENTE-G........NNQ-NTE.....THYSTERHN-................ 110
CPZ.US.85.US_Marilyn -----G--A--..Q-L-A--I--I--A--.................-F--N..S-------------KN-----NE--Q---S-C--.......--S--PD-P---IGG--INSE--STNP--EHQQ....-TATVE................................. 105

Rev start exon 1 end exon 2 start
MAC.US.x.239 -SNHE...RE-..E-RKRL---H--H-T-.................-Y-TG..P--ANQ--Q-K----R-WQ-LLALAD--YSFPD.......PPTDT-LD-AIQQ-QN-AIESIP-PP...-NTPEALCDPTEDSRSPQD............................. 107
H2A.DE.x.BEN -SE-A...DE-..G-QGKL--LR--H-T-.................-Y-QG..P--ASQ-------R-RQWLRLVALANKLCAVPD.......PPTDS-LDRAIQH-Q---IQELP-PP...-DLPES....NSNQGLAET............................. 103
H2A.PT.x.ALI -TE-A...GE-..D-Q-KL---R--H-T-.................-Y-QG..P--ANQ---------Q-WG--VALAD--FTFPD.......PPASS-LDRAVQH-QG--IQDLP-PP...-DLPESSESADNNQGLAET............................. 107
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST -NE-A...EE-..E-R-KL---R--H-T-.................-Y-QG..P--ASQ--------KQ-W--LVALADK-YTFPD.......PPADS-LEQTIQH-QG--IQELP-PP...-NLPESSESIDS-QRLAEI............................. 107
H2B.CI.x.EHO -NA-.....ER..D-QKGL--LH--H-T-.................-Y-QG..P--ASQ--------KQ-GL--LALAD--HPLPD.......SPTEG-LD-AIQR-QN-IIKDLPNPP...-STPTAQASTCIP-IWDQLVPRSN-SSSQGCGRDSCERGEDLVGSPQE 134
H2B.GH.86.D205_ALT -TA-.....EG..D-QKEL--LH--H-T-.................-Y-QG..P--ASQ--------KR-GL--LALAD--HSFST.......APAE--LN-AIQR-QN--VEDLPNPPPNLN-SPTTQAP-CVP-VWDQLVPRSA-SGSKGYGRNSCECRRDLMGGSQE 137
H2G.CI.92.Abt96 -S.NL...EE-..E-RKRL---HF-H-T-.................-Y-QG..P-XANQ------K-KQ-WL--LALAD--YSFPX.......PPAR--LD-AIQQ-QS--IQDXP-SP...-AVPKNLQDPPSN................................... 100
H2U.FR.96.12034 -S..N...PE-..GVQ-RL---H--H-T-.................-Y-TG..P--ANQ---------Q-WL--LALADK-YTFPD.......PPTDS--D-AIQQ-QG-AIQDLPEPP...AVVPEHQRTSAP.................................... 98
COL.CM.x.CGU1 -LSFKRAGNPL....#-RI-VLH...KH-.................-W-R...P-VGT--QR--NTQ-A-KQ-QQILAIDGRVVEQLVASL..QQWDPYC-ASTSANNLRQEEECLADSSVSIGTQGSKPSDS..................................... 103
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 --HAGGRGELQN..-L-AIAA--I----......................R..GSRAS.--R------QH-ETVD-LAA---ES---.......-P-AA-E-A--D-QE-H-AAD-GSRDPARTNI............................................ 92
DEB.CM.99.CM40 --HAGGRG-A--NTRQLLKVISLIKILYQS....................R..G-SAST--R--QK--R--G-VD--A----QSH--.......G-PTTADVA--D-SQ-H-AD........................................................ 85
DEB.CM.99.CM5 --HAGGRGDADQ.A-L-MI-I--S----......................R..G-SAST--R--QK--R--E-VDD-AQ---EAH--.......-HLTASDVA--N--E-R-AD........................................................ 82
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 ---LQE.RDQ...E-VKA-----K----.................N-Y-TP..--SKS---R---K--RQ-A-VVA------EYH--.......--LTAADVE--D--K-SVSD........................................................ 84
DRL.x.x.FAO -SAGPEREPPP..WFQEYL--VTR-W-GLSPSSL......YL*GRI--RDDQLPQ-ARQ-KR--A-Q-RVEH--RTLQA---QSLER.......-NSRDLVEGIERIHLAEERESSS..................................................... 101
GOR.CM.04.SIVgorCP684con -----.DEDLQ..E-LTKI-I-RI-----.................-W-EP..GPS-NST-------KG-----DQ-AG---ASH--.......--QN-GCVD--DISH--IGDQG-NTQPDRXPDQ....TTXKSE................................. 104
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con -----.DEDLQ..E-LTKI-I-R------.................-C-EP..GPS-NST-------KG-----DQ-AG---AAH--.......--QN-DCVD--DISH--IGDQGNNTQPDRAPDQ....TTEKSE................................. 104
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 -SLG....KE-....KQALKI--T--G--.................-Y-Q..FS--ARQ--RA-Q---KQ-Q--DK-AG-V-N-FED......QQLVAQLQELQLENKD-V-QHLP-PP...HIHQDSSGIPAVWAPATPRGSNRACSSSGE-CEGSLGQTGCYCPIRLS 134
GSN.CM.99.CN166 --DHAR-NDQKLQN--LAC----T-HR-.................N-Y-TS..S---S----------A--G-VRE--N---ESLV-.......-PE--GD-D--D-GQ-S--SPW-REVPVGTAAESNPESNPASETAQGSSSQ-DSLH.................... 124
GSN.CM.99.CN71 --DPAN-RDQKLQN-LLAC----T--K-.................N-Y-TA..S---S----KK----A----VRQ--H---ESLV-.......-PE-SGN-D--D-GH-S--SP--RQVPVGAAAEG....-PTSETAGGSGSQ-SSLY.................... 120
LST.CD.88.SIVlhoest447 -STGGEKE-P......-YLKIS-I-WT.................GLQVGEKREPR-ARQ--RD-E-Q-KHLH-LRTVQ---FHSTVE.......-GL-RAFTR-TVCDSPEV-QGLWNSSPQPCVAVPFVARPF-DPF-PTWATS-ESLQQT-GG-RSEDCELELEQDQK 140
LST.CD.88.SIVlhoest485 -STGGEEELP......-YLKIS-I-WT.................GLQVGERREPR-ARQ--RD-E-Q-RHLH-LRTVQ---FHSTVE.......-GL-RAFTG-TVCDSPEV-QGIWNSSPQPCVAVPFVARPL-DPF-PTWATSLESQQRMDGG-RSEDCALELEQDQK 140
LST.CD.88.SIVlhoest524 -STGPE-ELP......TYLK-SRI-WT.................GLQVGERREPR-ARQ--RD-E-Q-KHLH-LRAVQ---FQATVE.......-GL-RAFTG-TVCDSPEVAEGVGNTAPHPRVAIPHLA-TY-DPF-PPWATSLANPQQIPGGECSENCELDQEQEQK 140
LST.KE.x.lho7 -STGNGDELP......-YL--SRI-WT.................GLQVGERREPR-ARQ--RE-S-Y-DYLH-LRAVQ---FQATVE.......-GL-RAFTR-AVSDSPEVAQGRGNTPPI-SVAEPQLAVAFVDPF-PKWATPLADQQQMDGG-RSEDSELAQGEMQK 140
MND-1.GA.x.MNDGB1 -ST..GNVYQ-..LIR-YLVVV-K--EGLST.........CLFTGL-AEPI..PQ-ARQ--R-KQQL-T-RA-LRELEG---KQI-D.......-GPDQLCQGVTN-ALAEKSES.......SN.............................................. 95
MND-2.CM.98.CM16 -PTETGDLDRD..FWKKYQKIVQR-WEGLSPSSL......CLQGRLS-SPQ..PQ-ARQ-KR--A-L-KTEY--RQLQS--WEALEQ.......-ANQRLAEDFKG-RVAEESTS.......SN.............................................. 100
MND-2.GA.x.M14 -STEPGELGRD..FWEKYH-IV-Q-WEGLSPSSL......CLKGRLS-TSQ..PQ-ARR-KR--AQL-RTEH-VRELQ---WQ-LEA.......-ANKELVEGVNN-HLAEESAG.......SN.............................................. 100
MND-2.x.x.5440 -STDRGDLDEG..FWRKYQAIV-Q-WEGISPSSL......CLQGRLS-APQ..PQ-ARQ--R--A-L-KTEH-VRELQT--*EALEA.......-ASQELAEKVDA-HLAEEPPS.......SN.............................................. 99
MNE.US.x.MNE027 -SSHA...EE--..-R-RL---H--H-TTD................-Y-TG..PS-ANQ---------Q-WQ-FLALAD-VYSFPD.......PPTDT-LD-AIQQ-QN-AIESIP-PP...-NIPEILHDPTE--RSPQD............................. 108
MON.CM.99.L1_99CML1 ---NGR.-EERR.L-SLALAAVRI-QE-RILSSFFS.........D-Y-IP..R--AN----------RQ-L--A------FYH---.......--Q--C--DI-D----SISDLP-PPE-VPEAATP...PAHT-APT.....VGKP...................... 120
MON.NG.x.NG1 ---AER-AAVQD.I-RLAIGA-RIIRE-RLLSPLST.........D-Y-SP..S---S----------A--E-VX-LC---FNH--D.......-LPR-NS-D--AI-G-R--DLPEPPE-A.-PPDP...SSPR-VPT.....A-GSQ..................... 121
MUS-1.CM.01.CM1239 ---A-E.NVQ...D----C-I-RI----RLFSPFST.........D-Y-TS..R-S-A---------QQ--D--RA------VAV--.......-PPQ-SD-V--DISQ-SINPSL-TPEGSSPDTEVVSTT-DRD.................................. 114
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H1D.CD.84.84ZR085 ......................................LP.TVKP--M-------T.-V.VTD-RKQVH-L--R--VVQ---EGKNEI.......N...DTYGT-R-IN----A-----------------------------D-R------..-K---S---------- 261
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CPZ.CD.90.ANT -A-W-----TYQTNTS-VM........NGRKN.ESVLVRFGKEFENLT-T-I--G-RTV-.NLQ-..---MT-Y....NVEIAT-DT-K-F-TVNKTL-EQARNKTEHV-A-HWKKVDNKTN............................AKTIWTFQD----VKV-W-- 380
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 -T-X-I-------NSTXX-........TEXMX.XMDX-----FHKR-QMT-I--G--.S-GQ-Q-..--AMS-Y....NLENI--DT---Y--X-A-E-EQRXXDTXRAIKSLKPGSNITF.................................TDQQ-------NMM-- 362
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 I----I------TSNI---.........N-SK.-...-LL----E-IP------G-K.--GQVQ-..---MT-Y....N-ENI--DT---Y-EVN-T.-EQIWNTTKQIIINN.......RK............................NIT-IPNP---L-VTNLMI- 361
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 ----F--------GNKTVV........R-RSK.S-TE------A-AIY-----LG-K.-IEG-P-..---QI-Y....RTKTVV-DT-G-E-R-NGTA--E--R-VKEA-NNTYR-LNLSL............................TEIN-EGA----L-VT--Y-- 370
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 AT---I----T-DNQT-A-...........ID.PSENLA-I--KDP-K-T-R--G--.--GQ-Q-..--AMT-Y....N-ENVV-DT-K-Y-E-NGTQ-AKA-NETKEV--NILRK..................................NIS-MVP------VTN-H-- 366
CPZ.CM.98.CAM3 -T---I----V--NKTIA-..............R-GYXFLXXFQXX-S------G-X.S-GQ-Q-..---MT-Y....N-ENIV-DT-R-Y-Q-N-TV-DER-NETGQA---L-T-LTQV................................N-TV-P-----VTNMM-- 377
CPZ.CM.98.CAM5 -T--VI--------GPAVA.........RSED.LRH-I--I-FKEGIN-I-M--G--.S-GQLQ-..---VS-Y....N-ENIV-DP------V-K-Q-MKK-NET-LAIAKYDKSIAKV................................T-TPNP------TNMM-- 373
CPZ.GA.88.GAB1 -T----I------GNITV-........VE-KS.K-TDVW----VEA-SL--H--G--.--GEVQ-..---MT-Y....N-ENVV-DT-S-Y-K-NGTT--R-VEEVKKA-ATSSNRTAAN-...............................TLNRA------VTH-M-- 375
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 -T---I---------E-VF.....RTKNMTAP.GLSD-V----KRAIP---S--G--.-GRA-NL..S--TT-F....NTEAL---P-K-S-HLNGTL---I-NR-KQ-IKNSTTWHRGD-...............................T-TKHP-----V-NFM-- 378
CPZ.TZ.00.TAN1 IA-A-H-----E---TKAY.........FVN-.SVNTPLL-KF-V-INLT-E-TG--.--GQVQ-..---MT-Y....N-ENVV-DT-K-Y-SVNATT-YRN-DWAMAAINTTMRARNETV.............................QQT-QWQRD----VTSFW-- 375
CPZ.TZ.01.TAN2 IA-A-H---T-E-N-TKAY.........FADV.NVNPPLL-KF-E--SLT-E-TG--.--GQVQ-..---MT-Y....N-ENVV-DT-K-Y-HVNATL-DQS-SRAMEAINKTLALYNKAV..............................NEKFEW-K----VSSFW-- 383
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 IASW-H---TYEK-KTKVY.........HTNV.T-NPPLL-KF-ETIH-T-E-TG--.--GQVQ-..---MT-Y....NRENIF-DT-K-F-YVNATE-RR--EMAKTA---ATK..................................KPTLNITRPK----VENFW-- 381
CPZ.TZ.09.UG38 IA-A-H---T-EKHNTTAY.........FATP.THN-PLLIKF-K--DM----TG--.S-GQVQ-..---MT-Y....N-ENIV--T-K-Y-TVNYQE-SHAIGEAKKVAE-ALKK-I-FR..................................WNQ---L-VTNFW-- 366
CPZ.US.85.US_Marilyn -T---II-----TKN-TV-..........SK..NF-DI-L--FSEG-NMT-I--G--.-VGNVQL..---MT-Y....N-P-IV-DV-E------KLT-EKQR-YTLEIIKKEANLT-V.................................ELIPNA-----V-NMML- 357
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MAC.US.x.239 T--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGR.--RTI-SLNKYYNLTMK-R--G-K.-VLPVT-..MS-LV-.....HSQPINDRPK--W-WF.GG--KDAI-EVKQTIVKHPRY...TGTNNT.DKINLTAPGG.......................----VTFMWT- 394
H2A.DE.x.BEN T--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGR.--RTI-SLNKYYNLTMR-K--G-K.-VLP-TL..MS-LV-.....HSQPINTRP---W-RF.GGR-REAMQEVKQT-VQHPRYKGINDT..........................GKINFT-PGA-S---VAFMWT- 389
H2A.PT.x.ALI T--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGR.--RTI-SLNKHYNLTMH-K--G-K.-VVP-TL..MS-LI-.....HSQPINKRP---W-WF.KGE-RKAMQEVKET-VKHPRYKG-NDT..........................NQINFT-PGR-S-A-V-YMWT- 386
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST T--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGR.--RTI-SLNKFYNLTVH-K--G-K.-VVP-TL..MS-LV-.....HSQPINRRP---W-WF.KGE-KEAM-EVKLT-AKHPRYKG-NDT..........................EKIRFIAPGERS---VAYMWT- 384
H2B.CI.x.EHO T--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGK.--RTI-SLNSYYNLTMH-K--G-K.MVVP--T..VS-IL-.....HSQPINKRPK--W-WF.KGN-TEAIQEVKETIKNHPRYSG-TNI..........................SQIRLAEHARSS---VRYMWT- 387
H2B.GH.86.D205_ALT S--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHEK.--RTI-SLNTYYNLS-H-K--G-K.-VVP--T..VS-LL-.....HSQPINKRP---W-WF.KGN-TEAI-EVKRTIIKHPRYKGGAKNIT........................SVKLVSEHGK-S---TTYMWT- 391
H2G.CI.92.Abt96 T--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGR.--RTI-SLNKYYNLT-X-R--G-K.-VLP-T-..MS-LV-.....HSQPINERP---W-WF.GG--KEAMQEVKETVVKHPSY...KGTNDTKXITFTTPGEG.......................S---VKFMWT- 395
H2U.FR.96.12034 T--WFGF--TRS-NRTY-Y.........WHGR.--RTI-SLNKYYNLTMY-R--G-K.-VLPVT-..MS-LV-.....HSQAINN-PK--W-WF.GGN-KGAIQEVKETIANHPRY...HGTKNI.SQINLAEPAG.......................--S-VKFMWT- 390
COL.CM.x.CGU1 -MSHV-V-A-KELSDWAKD......REG-WKN.-SGTIEYYWFPKDIALG-I-RG-S.SHRNLNT..AN-AK-Y....YELIPYSKGIYGR-QFVPMTGQ-KKNKTQFAIEIKKNLTAWLERISRKNI.....................TITPRNGNRTS---ATFTFVI 387
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 A--W-QF---DE-RAEE-HV....IRK..GLE.NKTI--RIPPEYNLRLD-V--G-K.-YRATHM..AT-LS-Y....-TFVERLRIKR---RM.-GN-SGAVSD-KQV-KGIY...NVTN...............................ITMHYP---R-VQRVW-Q 370
DEB.CM.99.CM40 A--WVQF---DE-RAEELHI..IRKEVKGEVQ.NGSI--R-PAKYNLTLT-V--G-K.-YRA-HM..AT-LS-Y....-TFIQRLRIKR---RL.NGS-A-AT-EMRQ-IL-I--KANRTNN..............................LTIHYPK--R-VQSVW-Q 389
DEB.CM.99.CM5 A--WMQF---DE-RAED-HI....IRK..GLE.NKTI-VRIPPKYNLSLD-V--G-K.-YRAVHM..AT-LS-Y....-TFIPRLRIKR---RM.-GN-TGAV-E-R-R-K-IY...NVTK...............................ITVHYP---R-VQNTW-Q 371
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 A--W-IM-STVELLDNHTQI.....IRNTSKD.NQTIA-LFRKSSVIKLK----G-V.-L-GLNM..AA-IVMR....ATIIPRRAI-R-A-K-VGGN-TR-RQE-EKAVK-E-NI-G-VKW...............................DVPRV-----TSSAR-Q 385
DRL.x.x.FAO I-SHFGF--TKHGQDEL-ET.....RGKPD-L.NHKYVFR-NKKWNLK-I-R-KG-R.SIISTPS..AS-LL-Y....HGLEPGK-LKRGM-KF.EGQ-GKA-GSL-KE-KSVS-SIWRNTTNSTCISLKGKKI....QDRNVTGCMLKQLKVDNYTTK--LASENLMML 428
GOR.CM.04.SIVgorCP684con -----I---T--KGNNATI.......I-S-SS.-S-TD---K-ANP---T-E-TG--.--GQ-QV..--LTIY.....NSENI---T-K-F-KYNXTA-QKA-QATVRA-KTNLTHYFN....................................K-------VTSLH-- 365
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con -----I---T--K-HAT-I........-K-S-.-SG-D---K-AR----T-E-TS--.--GQ-QV..--MTIY.....NSENIV--T-K-F-KYNKTN-Q-A--DTVRA-KANQIRFQ.....................................N-------VTFLH-- 358
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 IT-GIG----RS-NRTE-W.......QKGGND.NDTVI-KLNKFYNLTVR-R--G-K.-VLPVT-..MA-LV-.....HSQ-YNTRLK--W-HF.QGD-KGAW-EVREEVKKVKNLTEVS-E...........................NIHLRRIW..----SANFW-- 381
GSN.CM.99.CN166 -A-W-H---TYQPGNNTRIM.......MNGMK.NESIV-GFGEDYHLNLT-I--G-K.-IRNLQ-..-A-MT-Y....SQVIVG--T-K-Y-RLDPDR--RAIREAMKAMN-HWE-KTG...........................RNDTQIRWTSEPK--L-VQ--W-Q 393
GSN.CM.99.CN71 -A-W-H---TYQPGNNTRVM.......MNGKK.NESIV-GFGEDYQLTLT-I--G-K.-L-NLQ-..-A-MT-Y....SQIIVG-DT-K-Y-KLNHT--DIAIR-AMKAMKNHWEKINNDTT........................PNKTQIRWTSEPK--L-VQ--W-Q 398
LST.CD.88.SIVlhoest447 --SFFGF--TNHTDDEL-PL...TPKKMG-LL.EAKFVYK-AGKWGLI-R-I-KG-R.SEVSTIS..ST-LL-Y....YGLEHGSRL-L-Q-KF.EGQ-GRMFHNLGNM-KRLNATAMNYTHGNCIDNT...........KPCGRQLKGLPIANMTRR--NLATEMLMHT 418
LST.CD.88.SIVlhoest485 --SFFGF--TNHT-DKL-PL...TPKKMG-LL.-AKFVYK-SGKWGLI-R-I-KG-R.SEVSTIS..ST-LL-Y....YGLEHGSRL-L-Q-KF.EGQ-GRMFNNLGKM-QKLNATAMNYTNGQCPEGK...........QPCGRHLKGLPIANMTRR-EGLATEMLMHT 417
LST.CD.88.SIVlhoest524 --SFFGF--TNHT-DEL-PL...TPKKMGDLN.GAKFVYK-AGKWGLI-R-I-KG-R.SEVSTIS..ST-LL-Y....YGLEHGSRL-L-Q-KF.EGQ-GRMFNNLGRM-KKLNETAMNYKEGNCSTPG...........KPCGRQLKGLPIANMTRR-V-LATEMLMHT 420
LST.KE.x.lho7 --SFFGF--TNHTRDEL-PL...TPNKMEDLN.GAKFVYK-AGKWGLI-R-I-KG-R.SEVSTIS..ST-YL-Y....YGLEHGSRL-L-Q-KF.EGQ-GRMFNNLGKM-K-LNAEAMNYTEGTGTCDSKK.........TTCGRKLKGLPIANMTRH-A-LATEMLMHT 415
MND-1.GA.x.MNDGB1 --SFFGF--TMHK.-GELIPIDDKYRGPEE-H.QRKFVYK-PGKYGLK-E-H-KG-R.SVVSTPS..AT-LL-Y....HGLEPGK-LKKGM-TF.KGR-GLA-WSL-KE-NKLNDSI-VNQTCKNFTSTGEENKQNTDKQKEFAKCIKTLKIDNYTT-.--RAAEMMMMT 412
MND-2.CM.98.CM16 T--MCGSS-TKHDYNEL-QT..NTKKGKEE-H.-HKYVYR-DEKYNLQVV-R-KG-R.SVISTPS..AT-LI-Y....SGLEPGK-LKKGM-QL.KGQ-GIAMHDL-IE--KIDSSIWRNVT.KGYCKGLKRK.......ENRTGCALKTIKVSDYTTK-E-GAE-IMLL 407
MND-2.GA.x.M14 I--MFGF--TKHNYDEL-LV..NPQ...KE-H.-HKYVYR-NKKWGLKVV-D-KG-R.SIVSVPS..AS-LI-Y....HGLEPGR-LKKGM-RL.IGQ-GRA-NALSRE-KKVNASIYRGFNASGPCRGINNR.....GVVNKTGCALKTIEVSNYTTI-E-GAE-IMIL 407
MND-2.x.x.5440 I--MFGF--TKHDYDEL-QT..NPRKGKDE-H.-HKYVYR-DKKWGLQVR-R-KG-R.SIISTPS..ST-LL-Y....HGLEPGK-L-KGK-QL.EG--GQA-HSLSLE--KINDSIYKDNH.NMTCKSSNNK.......KNTTGCHLKTISISESTVK-E-GAE-IMLL 428
MNE.US.x.MNE027 T--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHSK.--RTI-SLNKYNNLTMK-R--G-K.-VLPVT-..MS-LV-.....HSQPINERPK--W-RF.EGN-KEAI-EVKQTIVKHPRY...TGTNNT.DKINLTAPRG.......................----VTFMWT- 395
MON.CM.99.L1_99CML1 -A-WFQ--STGNAPNTTVMM........NKQK.NESIVVRLAKHLH-N-T-I--G-K.-IRNLQ-..-A-MT-Y....SQLIVG--T-K-Y-KVNKTQ-ETA-QAVHEAVKTEWEKKNNGTN..........................VTTISWRFQPQ--K-VQ--W-- 379
MON.NG.x.NG1 ---WFQ--ATS-TNXTTVMM........NGKR.NESIV-RLXKTL--N-T-I--G-K.-LRNLQ-..-A-MT-Y....SQIIVG--X-K-Y-QVNKTQ-DAA-HAAHXAIXXEWESKNNNVT..........................VANITWRYQPK--N-VQ--W-- 390
MUS-1.CM.01.CM1239 -A-W-Q---TYL-GNNTAVM.......MNGDK.NESIG-KFGE-FR-NLT-L--G-K.-IRNLQ-..-A-MT-Y....SQLIVG-DT-R-Y-K-NKTQ-DVA-R-AMLAM-KHWHGRLEKQGE.NITEE...................KIKIRWTSQPK--N-VQ--W-- 396
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 -A-W-Q---TYL-GNNTAVM.......MNGDK.NESIG-KFGE-FR-NLT-I--G-K.-IRNLQ-..-A-MT-Y....SQLIVD-DT-R-Y-K-NKTQ-DPA-R-AMLAM-KHWHGRLQKQNHSSINET...................KIKIRWRSEPK--Q-VQ--W-- 402
MUS-2.CM.01.CM1246 IA-W-Q---TYLPGNDTAVM.......MNGDK.NESIA-KFGE-FR-NLT-I--G-K.-IRNLQ-..-A-MT-Y....SQLIVD-DT-R-Y-K-NKTQ-DPA-R-AMIAM-DHWH-RLQKANK.TINKT...................EIKIRWTSEPK--R-VQ--W-- 400
MUS-2.CM.01.CM2500 -A-W-Q---TYLPGNDTAVM.......MNGKK.NESIA-QFGE-FR-NLT-L--G-K.-IRNLQ-..-A-MS-Y....SQLIVD-DT-R-Y-K-NKTQ-DPA-R-AMKAM-AHWA.KMD.....NRSES...................DIKIRWTSEPK--R-VQ--W-- 383
OLC.CI.97.97CI12 --SFFGF--TRHKASRL-PI.TGDLNHKPREG.TGVYVMAIADKYKL--E-I-KG-R.SIVSVNS..AS-LVYY....AGLEPY--IDKGL-RF.KGQ-GWM-YALGKG-EKENNTWANYTGVNITGIGR.....NSTTFAKAIKR...FKFDE-LKR---DAAENMMMM 408
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 ---SFG----IS-NRTW-Y.........QRKQ.S-RTI-GLNSFYNLTVS-R--S-R.-I-G-SL..AT-.V-.....ISL-VEKRPKG-W-RF.YGN-KGAW-EVKE-VIQTK-YKG-NDT...........................TKINIRSVY---D-TKYFWL- 380
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 ---SFG----IS-NRTW-Y.........QRKQ.S-RTV-GLNREYNLTVE-R--S-RTVKGIS.L..AT-.V-.....ISLRVEKRPKG-W-RF.YGN-TGAWEEVKKEVIKTK-YKG-NDT...........................KKIYIRSHY---D-AKYFWL- 389
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 -ASGFG----INVN-TW-Y.........QRRQ.S-RTV-GLNSFYNLSVT-R--S-R.-V-G-SL..AT-.V-.....ISLRVEKRPKG-W-RF.EGN-TDAW-EVKERVKTTK-YRG-SNT...........................DKIKIRTVY---D-ARYFWL- 391
RCM.NG.x.NG411 ---SFG----IS-NRTW-Y.........QRKQ.S-RTV-GLNRHFNLTVT-R--S-RTVKGIS.L..AT-.V-.....ISLRVQKRPKG-W-RF.DGD-KGAW-EVKEAINKTK-YKG-RQP...........................ENITIRSVY---D-AKCFWL- 385
SAB.SN.x.SAB1 ---GIGI---YVANRTE-W.......QKNGNS.NDSVI-RLNRYFNLT-R-R--G-K.-VLPVT-..MA-LV-.....HSQ-YNTRLK--W-WF.GGN-RGAW-EVKETIVRLPPKKYSGTN..........................DTNKI-L-RQW----SEFFF-- 391
SMM.CI.79.SIVsmCI2 T--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGR.--RTI-SLNKYYNLTMR-R--G-K.-VLPVT-..MS-LV-.....HSQPINERPK--W-WF.GG--KEA--EVKET-VKHPRY..KGGTNDT.RKINFTEPGRK......................S---VAFMWT- 404
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 T--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGR.--RTI-SLNKYYNLT-R-R--G-K.-VLPVT-..MS-LV-.....HSQPINERPK--W-WF.GGS-RKAIQEVKET-VKHPRY...TGTNDT.NKINLTAPGG.......................----VTFMWT- 391
SMM.SL.92.SIVsmSL92A T--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGR.S-RTI-SLNKTYGL-LH-R--G-K.-VLPVT-..MS-LV-.....HSQPINERPK--W-WF.KGE-KKAIREVKETIVQHPRY...TGTNRT.EKIYLTAPGG.......................----VTFMWT- 396
STM.US.89.STM_37_16 T--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGR.--RTI-SLNKYYNLTMS-R--G-K.-VLPVT-..MS-LV-.....HSQPINERPK--W-WF.GGE-RGAI-EVKET-VKHPRY...TGTNDT.AKIRIVAPGG.......................----VTFMWT- 393
SUN.GA.98.L14 --SFFGF--TRHK-DEL-PI....NNKVGQGA.EGEYVWK-AAKWGLV-Q-I-KG-R.SQVSTIS..ST-LL-Y....YGLEPGSKL-L-Q-KF.VGQ-GRAFATLGKL--QVEPLANMSNG..CTFDNITKT....CRFTNGTDFKKMIKFKPMEKH-A-AATEMLMMT 421
SYK.KE.x.KE51 A--WFQ---TYKAKDK-RFI.......RQKDK.NESVI-L-PEKLGLQLV-E--G-E.SI-N-QL..AA-FFLPVI.QGRL-TGKAAKR-F-KV.KGE-GKFFE-VHNESIKVWK-................................VTSTSWRSQPQ--L-VR--W-Q 380
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM A--WFQ---TYKAKDK-RFI.......KQKDK.NESVI-L-PEALRLQ-I-E--G-E.SI-N-QL..AA-YFLPVI.QGKL-TGRDAKR-F-RV.TGN-TEFF--VHEQATKTWK-................................VTNTTWRSQP---L-VR--W-Q 373
TAL.CM.00.266 AA-W-I---TK.-NHTQVI........HQAPK.NESAI-LLGKEHNLT-T-I--G-R.-I-DLQ-..AA-LM-H....SQIIAGK-LNR-Y-KL.EGN-TKAMESANEEIAKRYKEHINNTD..........................KVNITWTAVRR--L-VQLFWHA 373
TAL.CM.01.8023 AA-W-V---TK.-NQTQ-I........HQAPK.NESAI-LLGKEHNIT-Q-I--G-R.-I-DLQ-..AA-LM-H....SQIIAGKDLKR-Y-K-.EGN-TRAMEDVNE-IAKAYKDHINSSS.........................GTAQIRWQGVRK--L-VSLFWHA 390
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 --SAFGI---Q--NRTE-W.......QKHGVS.N-SVI-KLNKHYKLK-V-R--G-K.-VLPVT-..MA-LV-.....HSQQYNTKL---W-HF.QGD-KGAWREVRKTIV-LPKEKYRGTN..........................NTRQIWLSRQW----AANIWL- 392
VER.DE.x.AGM3 -T-G------YS-NRTQ-W.......QKHRVS.NDSVLVLFNKHYNLTVT-K--G-K.-VLPVT-..MA-LV-.....HSQRYNTRL---W-HF.QGN-RGAW-EVKNEIVKLPKDRYQGTN..........................DTEEIYL-RLF----AANLW-- 401
VER.KE.x.9063 ---G------YS-NRTQ-W.......QKHRVN.NDSVIVLFNKYYNLTVT-K--G-K.-VLPVT-..MA-LV-.....HSQ-YNTKL---W-HF.QGR-REAW-EVKEEIIKLPKDRYRGTN..........................DTEKIYL-RQF----AANLW-- 401
VER.KE.x.AGM155 -T-G------YS-NRTQ-W.......QKHGVS.NDSVL-LLNKHYNLTVT-K--G-K.-VLPVT-..MA-LV-.....HSQ-YNTRL---W-HF.QGN-KGAW-EVQEEIVKLPKERYQGTN..........................DTNKI-L-RQF----AANLW-- 396
VER.KE.x.TYO1_patent -T-G------YH-NRTQ-W.......QKHRVN.N-TVL-LFNKHYNLSVT-R--G-K.-VLPVT-..MA-LV-.....HSQ-YNMKL---W-HF.EGN-RGAWREVKQ-IV-LPKDRYKGTN..........................NTEHIYL-RQW----ASNLW-- 394
WRC.CI.97.97CI14 I-SFFGF--TRHK-GEL-EV.IGNINHKPKEG.SG-FVYK-PDKYN-K-E-H-KG-R.SLVSVNS..AS-LIYY....AGLEPHR-I-KGL-KF.TGL-GKM-YDLGKN-EKYNSSWVNYTEGDCNSKN......NSADFAKCIKR...FQIRNFTRQ-A-RATENIMMI 410
WRC.CI.98.98CI04 I-SFFGF--TRYKKGELVEI.IGNINHRPHEG.TG-FVYK-PSRYK---E-N-KG-R.SVVSVNS..AS-LIYY....AGLEPHR-I-KGL-KF.KGL-GHM-YDLGKN-Q-YNNTWVNYTE.DCNQKN......DSREFAKCIKQ...FQIRNFTRK-A-RATENIMMI 420
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 I-SFFGF--TKYDKGEL-EV.IGNINHKPKDG.TG-FVYK-PAKYN-A-E-H-KG-R.SLVSVSS..AS-LIYY....AGLEPYK-I-K-L-KF.TGQ-GHM-YGLGKE-QAYNSSWVNYTE.ECNKKG......NSSAFATCIKQ...FQIRNFTKQ-A-RATENLMMI 412
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glycosylation NST V5

glycosylation NST

H1B.FR.83.HXB2 CGGEFFYCNSTQLFNSTWFNSTWSTEGSNNT...........EGSDTITLPCRIKQIINMWQKVGKAMYAPPISG...QIRCSSNITGLLLTRDGGN............SNNESEIFRPGGGDMRDNWRSELYKY.KVVKIEPLGVAPTKAKRRVVQ.......REKRAV 513
H1A1.UG.85.U455_U455A ---------TSG----I-NG-MSNDM-P-G-................---Q-----------R--Q-------Q-...V---E-------------T............N-TKN-T------------K------.-------------R------E.......------ 506
H1C.ET.86.ETH2220 ---------TSN-----KLELFN-STNL-..................---Q-----------G--R-------E-...I-M-R------------AK...........EPHSTK-----E---------------.---E-K--------P-----E.......-----A 502
H1D.CD.84.84ZR085 ---------TSG----A-NI-GH--GLNDTI................--I------------E----------E-...--N---------------A............N-TQNDT-------------------.--------------------E.......-----I 513
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* * * *
V4 V5 gp120 end gp41 start

MAC.US.x.239 -R---L--KMNWFL-WVEDRN-AN..............QKPK-QHKRNYV--H-R----T-H----NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANI-WIDG...............NQTNITMSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-L---DV--YTTGG....TS-N--G- 527
H2A.DE.x.BEN -R---L---M-WFL-WVEDKNQTRR......................NY..-H------T-H----NV-L--RE-...ELA-E-TV-SIIANI-IDKN..............RTHTNITFSAEVAELY-L--GD-.-LIE-T-I-F---DQR-YSST.....PV-N--G- 512
H2A.PT.x.ALI -R---LH--M-WFL-WVENKTGQEQ.....................HNYA--H------I-H-A--NV-L--RE-...ELT-N-TV-S-IANI-TDG................NQTNITFSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-F---SER-YSST.....PR-N--G- 510
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST -R---L---M-WFL-WVENRTNQTQ.....................HNYV--H------T-H----NV-L--RE-...-LT-N-TV-SIIANI---E................NQTNITFSAEVAELY-L--GD-.-LIEVT-I-F---PV--YSSA.....PV-N--G- 508
H2B.CI.x.EHO -R---L---M-FFL-WVENRTGL......................KRNYAS-H-R--V-T-H-I-RNV-L--RE-...ELS-N-TV-S-IANI-WIDK...............NLTNITVSAEVSELYKL--GD-.-L-E-T-I-F---SI--YSSV.....TP-N--G- 511
H2B.GH.86.D205_ALT -R---L---M-WFL-WVENKTNTT.....................RRNYA--H-R----T-H----NI-L--RE-...ELS-N-TV-S-IANINSD................N-TTNISVSAEVSELY-L--GD-.-L-E-T-I-F---DVR-YSSV.....KP-N--G- 515
H2G.CI.92.Abt96 -R---L--KM-WFL-WIEDRNMTLL..............KPQ-RQRRNYV--H-R----T-H----NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANIEENRS..............NNHTNIIFSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-F---NV--YSSV.....TPKN--G- 528
H2U.FR.96.12034 -R---L--KM-WFL-WVENR-MEGQ..............TSR-RHKRNYV--H-R-V--T-H---RNV-L--RE-...DLT-N-TV-SMIANI-RI-K...............NQTNISMSAEVAELY-L--GD-.-L-E-R-I-F---PV--YSSV.....TP-N--G- 522
COL.CM.x.CGU1 -HRL-----ASS-WKHDS.............................PVMN-T-RKLV-S-VTHARIL-G--PG-...HLQ-NWEKQPVIAFMGTIEG..........DNDGNGCAYPAAPNFKHALSTL--GR-.-L--MRTTTYV--DI--S-NVN..WHHG-Q--.. 510
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 -H--Y----VSKAYQLFTND....................TITW-NNTLM--K-N-LV-T-Y-I-QHI-L--RE-...EL--D-HVSAIIFDVAHYGH................MLNLTPSS-IKAV--AD----.-IIEVQ-I-F---AVR-YEGPE....SV-Q---- 496
DEB.CM.99.CM40 -H-------ISKALDLLLLQNNT................RNSTW--KWLM----N-LV-T-YT--QHI-L--KE-...ELK---H-SAFVFDV-HY-G................S-TLTPSA-I-AV--AD-F--.-IIEVK-I-F--SAVR-YEGPE....SV-H---A 519
DEB.CM.99.CM5 -H-------VSKA-..NLLMNKT................NNITW-NNTLM--K-N-LV-T-F---QHV-L--KE-...ELK-H-SVSA-VFEVAHYGQ................NMNITPSS-IKAV--AD----.-IIEVK-I-M---SIR-YEGPE....SA-Q---A 499
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 -R-------L-RM---SQYPVNN.................SNIINNQTYMV-N---LV-T-HT--MDI-L--AE-...E-T-T--VS-IIVDT-VHPN..............RTH-TLTLSA-V-QV--A--ARW.-L-ELT-I-L---SVR-YEGPESAESVS-RR-E- 520
DRL.x.x.FAO ----Y-F--VSKIWRTWNNRTSNVW.....................YPYAS-H-----DD-AR--RKI-M--V--FNNE---TQDV-EMFFEIQKLETE........ETGDSNYQ-KFIPQDEVQNQFTAVGAH-.-L--V--I-F---DVH-YNLPG.....H-Q--GA 563
GOR.CM.04.SIVgorCP684con -H-------T-KM--Y.KCTGEHCN....C-DKELCNKTAEM-Y.....I---L--VV-S-MR--SGLF-X-XR-...TX--IXX---IX-Q--TPX...........AE--NNTTL--L--E--NI------P-.----VKA-S--------P--S.....HN-----A 505
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con -H------DT-KM--YNCTKESCDCITG-C................-NYI--HL--VVMS-MR--SGLF----R-...TL--K-----II-Q--VPLNK.......TNENSTDYNTL--I----TNI------P-.----VKA-S------R-P-IS.....HN-----A 496
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 -Q------KMDWFI-YLNNRTEDAE...GTNRTCDKGKPGPGPCVQRTYVA-H-R-VV-D-YT-S-KV----RE-...HLE-N-SV-A-YVAI-YN-K..............SGP-NVTLSPQV-SI-AY--GD-.-L-E-T-I-F---DVR-YTGPT......----VP 524
GSN.CM.99.CN166 -Q-------LSI--QLNNN.TIN-S.NIG-..........ITSKYKGQW-A-K-R-FVTQ-GY-S-SI-L--RQ-...H-N-T-------IDGAMYES................S-NMTPSA-VA-A-NY--SR-.---E-D--SM---P---KEHP......AV----. 524
GSN.CM.99.CN71 -Q-------LSV--QFNNNITAVDDTNI--..........VTSKYKGQWMA---R-FVTQ-GY-SRSI-L--RQ-...H-N-T-------IDGAMYGH................S-NMTPSA-VA-A-KY--SR-.---E-D--SL---S-Q--PHPG....VHVK---. 533
LST.CD.88.SIVlhoest447 --E-M-F--V-RI-QEWNNKNSDKW.....................YPWAN-H--SV-DD-AS---KI-L--T--FNNR---THRV-EMWFQMEKFEP........EENLGGNLSVRFLPPSWETNQFVATGAH-.-LIRLR-I-F---DVH-YAP......SSKQ---A 552
LST.CD.88.SIVlhoest485 --E-M-F--I-RILQEWNNKNSDKW.....................YPWAN-H--SV-DD-AT---KI-I--T--FNNR---THRV-EMWFELEKWEP........EENLGGNLSVRFLPPSWETNQFVATGAH-.-LIR-R-I-F---AEHQYAP......SSKQ---A 551
LST.CD.88.SIVlhoest524 --E-M-F--V-RI-QEWNNKNSDKW.....................YPWAN-H--S--DD-AT---KI-L--T--FNNR---THRV-EMWFEMEKWEP........HEDLGGNLS-KFLPPSWETNQFVATGAH-.-LIRLR-I-F---SEH-YAP......RG-QT--A 554
LST.KE.x.lho7 --E-M-F--V-RI-QEWNNKNSDKW.....................YPWAN-H--S--DD-ATI--KI-L--T--FNNR---THRV-EMFFEMEKWEP........HEDLGGNLS-KFLPPSWETNQFVA-GS--.-LI-LN-I-F---DEH-YAP......RG-QT--A 549
MND-1.GA.x.MNDGB1 -Q--M-F--V-RIMRAWNDPNEKKW.....................YPYAS-Q-R--VDD-MQ--RKI-L--T--FNNH---THRV-EMYFEMQKIDS...........NETKMQ-KFLPPSETSNQFVAYGAH-.-L---M-I-I---DV--HTLPE....HHK---GA 545
MND-2.CM.98.CM16 ----Y-F--W-KIWRTWNDQNSSVW.....................YPWMS-N-R---DD-H----KI-M--V--FNNE----NDV-EMFFEVQKTEE..............GYI-KFVPQDEVQNRFTAVGAH-.QL--VD-I-F---EVA-YHLPE.....A-Q--GA 536
MND-2.GA.x.M14 ----Y-F--W-RIWKTWNNQNSNVW.....................YPYMS-K-R--VDD-H---RKI-M--V--FNNH---TNDV-EMFFEVQLVEG.............KRYL-KFLPQDEVQNQFTAVGAH-.-L--VD-I-F---DVH-YHLPD.....AKQ--GA 537
MND-2.x.x.5440 ----Y-F--W-KIWKAWNSKQSSVW.....................YPYMSRN-R--VGD-H----KI-M--V--FNNE---TNDV-EMFFEVQKTDDD............-GYI-KFIPQDWIQNQYTAVGAH-.-L--VD-I-F---DIH-HHLPN.....T-Q--GA 559
MNE.US.x.MNE027 -R---L--KMNWFL-WVEDKNLTG............TTQKPQ-QHKRNYV--H-R----T-H----NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANI-WIDG...............NQTNITMSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-L---NV--YTTGG....TP-N--G- 530
MON.CM.99.L1_99CML1 -Q-------VSA--INRRT-K-DG.......ISPFDVNNKPNTTYHGGW-A-T-R-MVTQ-GY-S-SI-L--RK-...HVQ-T----A--I-GELYQN................NVTLVPSAQVS-S-----SR-.---E-D--SM---T-Q--TGV......H-----I 516
MON.NG.x.NG1 -Q-------LSR--X-SDPXKNKN....ETFESTFNVSTNASTAYNGEW-T--LR-LVTQ-GYIS-SX-L--RQ-...HVQ-T----A--VDGELYGS................TVTLIPSARVS-A-----S--.---E-D--S----A-Q--HGL......M--R--I 530
MUS-1.CM.01.CM1239 -A-------LSV--QFNNNITQINE.........SNIHNVTTKYHQDQWMV---R-FVTQ-GY-S-SI-L--RR-...HVQ-T--V----IDGAMYKD................TVNMTPSANVM-A--M--KN-.---E-D--SM---EVQ--P-P......HVKA--I 531
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 ---------LSV--QFVNHTEINE..........SNIHTVTTKYHKDQWMV---R-FV-Q-GY-S-SI-L--RK-...LV--E-------IDGAMYRD................S-NMTPSANVL-A--M-PK-VQ---E-D--SM---EVQ--P-P......HVHA--I 537
MUS-2.CM.01.CM1246 -Q-------LSV--QFENNTREIND.........SNIHTVKTKYRHDQWMV---R-FVTQ-GY-S-SI-L--RK-...HVQ-T-HV----IDGAMYGN................T-NMTPSANV..WT-ASRLRD.T--E-D--S----EVR--P-P......HVKA--I 533
MUS-2.CM.01.CM2500 ---------LSV--QFENDTRQIHN.........SNIDTVTTKYHKDQWMV---R-FVTQ-GYTS-SI-L--RQ-...H-Q-T--V----IDGAMYGD...............TVNRLTPSANVL-A--M--KR-.---E-D--S----EVQ--P-P......HVQA--I 519
OLC.CI.97.97CI12 ---YMWF--I-KILKTWNNA-DPKW.....................YPWSQ--LR-NVDD-M---RRI-L--QP-FNNR---....-QRVTEMFLEIQ..........KVE-GTQVSLLPPS-NVNQFV-VASD-.-L-EL-LI-F---ETQ-YQP........-N--GA 534
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 -D---L--KLNWFL-YLNNKTEG................NEK-RRQAMFV--VT-M-V-D-YT-SRKV-T--RQD...ALT-NATVSY--ADIEYV-Q...............N-TNVTLSAEVG-L-AA--GR-.---E-K-I-Y---AI--YET........KQ--VP 507
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 -D---L--KLNWFL-LLNNRTDG................NIN-RRQAMFV--IT-MVV-D-YT-S-KV-T--RPD...ALK-RATV-Y--ADI-YIHT...............N-TNVTLTAEVG-L-AA--GR-.---E-K-I-Y---DV--YET........-Q--VP 516
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 -N---L--KLNWFL-LLNNETVG................TTN-KRKAPFV--IT-M-V-D-YT-SRKV-T--RPD...ALK--AQVSY--ADI-YI-D...............--TNITLSAEVG-Y-AA--GR-.-AIE-R-I-F---EI--YQT........KQ--VP 518
RCM.NG.x.NG411 -D---L--KMNWFL-YLNNKTEGNK................N-ARQAMFV--IT-MVV-D-YT-SRKV-T--RPD...AL--NATV-Y--ADI-YTDN...............MTTNVTLSAEVG-I-AA--GR-.---E-M-I-Y---NVR-YET........KQ--VP 512
SAB.SN.x.SAB1 -Q------KMDWFL-YLNNK-VDPD..H--CAKNN.....TKPCWQRTYV--H-R-VV-D-YTLS-KT----RE-...HLE-N-TA-A-YVELNYNSK...............NRTNVTLSPQIESI-AN--GD-.-L-E-K-I-F----VR-YTG......PE-Q--VP 529
SMM.CI.79.SIVsmCI2 -R---L--KM-WFL-WVEERN..............MTEQNPE-KKRHNYA--H-R----T-H----NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANINWND...............GNGTNITFSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-F---NV--YSSAT....PA-N--G- 537
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 -R---L--KMNWFL-WVEDRD-NHA.........RWTSQTSK-RKKKNYV--H-R-V--T-HR---NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANI-WI-...............NN-TNITMSAEIAELY-L--GD-.-L-E-T-I-L---NV--YST.......M-P--G- 526
SMM.SL.92.SIVsmSL92A -R---L--KMNWFL-WVEDRNLTLP.........RWKNQKPE-KAKRNYV--H-R-V--T-HR---NV-L--RE-...DLQ-N-TV-S-IADI-WI-...............-N-TNITMSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-L---NV--YTTST.....S-N--G- 533
STM.US.89.STM_37_16 -R---L--KMNWFL-WIENR--SE.........MRDWNKNKK-QQKRNYV--H-R-V--T-H----NV-L--RQ-...DLT-N-TV-SIIANI-WT-N...............N-TNITASAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-L---NV--YTTS.....TS-T--G- 530
SUN.GA.98.L14 --E-M-F--L-RI-KVWNDTTSNKW.....................YPWAN-H--SV-DD-AS---KI-L--T--FNNR---ANRV-EAWF-LERVEDW.......KVNGS-I-VVAFQPPTNTLNQFV-TGAH-.-L-R-R-I-F---DEH-YAP.......RK----A 555
SYK.KE.x.KE51 ---------VSKI-ANVSNGYANP.................SNYAKNLY-S-A-R----Y-GY-T-L--L--TE-...H-K-T----AV-TDIEYYPN...............-QLNFAPTANVE-V--AD-FN-.-LIR-K-I-F---SQR-YELP......TKQ---A 508
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM ---------VSK--ANITNGNASKN.................NYASNLR-S-A-R----D-RY-R-LI-L--TA-...H-K-T--V-AV-TDIEYYPG...............-TLNFTPTANVE-V--AD-FN-.-LIQ-K-I-F---DQR-YELP.....NT-----A 502
TAL.CM.00.266 -Q-------ISSM-LN-SYEYNYTSNQGKLHQGVIGK.KPRSSDRTKFYMS-QLR-M--R-SR-E-L--L--RE-...HLQ-K-------VDINHHRG..............S-D-TVEPSSQI--S--AAVSR-.--IE-V-F-Y---NIR-YDGP.....ANKQ---A 519
TAL.CM.01.8023 -Q-------ISSM-MK-NYTYNYTA-KGVLHQEKIGRQEHRYSDRTKFFMS-QLR-M--R-S--E-L--L--RE-...HLS-K--V--I-VDINHYKG..............NDI-SVEPSSQI--A--AAVAR-.--IE-T-I-F---NIR-YDGP.....ATK----A 537
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -Q------TPDWFV-WLNNE-NSGR..NVDVEGNNCTTGKDKRCYKRTYV--H-RS-V-D-YTLS-KT----RE-...HLE-T-TV-SMMVSL-YNSK...............ERTNVTLTANLENI-AY--GR-.-LIE---I-F---EIR-Y-GPT......----VP 535
VER.DE.x.AGM3 -Q------KMDWFL-YLNNRTVDPD..H-PCNGTKGKGKAPGPCAQRTYVA-H-RSV--D-YTLSRKT----RE-...HLQ-T-TV--MSVELNYNSK...............NRTNVTLSPQIETI-AA--GR-.-L-E-T-I-F---EVR-YTGG.....HD-T--VP 545
VER.KE.x.9063 -Q------KMDWFL-YLNNQ-VDAN..H-QCSNETKKGNAPGPCVQRTYVA-H-RSV--D-YTIS-KV----RE-...HLE-T-TV--MTVELNYN-N...............YRTNVTLSPQIEGI-AA--GR-.-L-E-T-I-F---NVR-YTGG.....QD-S--VP 545
VER.KE.x.AGM155 -Q------KMDWFL-YLNNLTVDAD..H-HCKNNAGKGRSPGPCVQRTYVA-H-RSV--D-YTIS-KT----RE-...HLQ-T-TV--MTVELNYN-Q...............NRTNVTLSPQIETI-AA--GR-.-L-E-T-I-F---EVR-YTGG.....QE-Q--VP 540
VER.KE.x.TYO1_patent -Q------KMDWFL-YLNNKTWDAD..H-FCSSKK.KGHAPGPCVQRTYVA-H-RSV--D-YTLS-KT----RE-...HLQ-R-TV--MTVELNYNSK...............NRTNVTLSPQIESI-AA--GR-.-L-E-T-I-F---EVR-YTGG.....HE-Q--VP 537
WRC.CI.97.97CI14 ----M-F--I-RIADAWNNR-ETKW.....................YPWS--T-RN-VED-AH--IKV-L--V--FNNH---....-QRVTEILFNWE..............RNQVMFQAPSNIQNSFVAVGQ--.-L--LKMI-M--GDG--V-PPE....HR----GA 536
WRC.CI.98.98CI04 ----M-F--I-KIADAWNNKNESKW.....................YPWS--T-RN-VDD-AH--VKV-L--V--FRNH---....-QRVTEILFNWE..............NKQVEFQAPSNIQNSFVAVGQ--.-L-RLKMI-L--GDGR-VTPKE....HH----GA 546
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ----M-F--I-KIADWWNNKTEKRW.....................YPWA--T-RS-VDD-ASI--KI-L--V--FNNH---....-QRVSEVLFNWE..............NGQVEFQAPSH-QNSFVAVGQ--.-L--LKLI-----DG--VTPPD....HH----GA 538
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H1B.FR.83.HXB2 ..GIGALFLGFLGAAGSTMGAASMTLTVQARQLLSGIVQQQNNLL.RAIEAQQHLLQLTVWGIKQLQARILAVERYLKDQQLLGIWGCSGKLICTTAVPWNASWSNKS.............LEQIWNHTTWMEWDREINNYTSLIHSLIEESQNQQEKNEQELLELDKWA 667
H1A1.UG.85.U455_U455A ..-L--I----------------I-----------------S---.----------K------------V-------Q------------------T----S------.............Q-D---NM--LQ-EK--SS--GI-YQ-------------LD--A----- 660
H1C.ET.86.ETH2220 ...L-------------------I-----------------S---.K-------M------------T-V--I--H-R-----------------------S------.............Q-E--DNM---Q-----S---DI-YN-L-V-----D---KD--A----E 655
H1D.CD.84.84ZR085 ..-L--M-------------------------V------------.---------------------------------------------H----T----S----R-.............V-Y--GNM---Q-E---D---G--YN------I------K--------- 667
H1F1.BE.93.VI850 ..-L---------DSREH-----I---------------------.-----------------------V--------------------------N----S------.............Q-E---NM-----EK--S--SNI-YK-----------------A----- 643
H1G.SE.93.SE6165_G6165 ..-L--V----------------I-----V-----------G---.-----------------------L--------------------------N----V------.............YNE--DNM--I--E-------YQ-Y--L------------D--A--Q-- 670
H1H.CF.90.056 ..-M--S----------------I-----------------S---.---Q-R--M--------------V-------R------------------N----S------.............QSE--DNM------KQ-S---EE-YR-L-V--T-------D--A----- 656
H1J.SE.93.SE9280_7887 ..----V------T---------I-----V-----------S---.K---------K------------V--------------------------N-----------.............Y-D--ENM--IQ-E-------GI-Y-----A-----N--KD--A----T 659
H1K.CM.96.96CM_MP535 ..-L--V-F--------------I-----------------S---.--------------------R-----------------------------N----S-----.............SW-E---NM-----EK--G--SDT-YK------T-------D--A----- 653
H1O.BE.87.ANT70 ..-L-M----V-S---------AT--A--THT--K------D---.---Q---Q--R-SX---R--R--L--L-TL-QN----SL---K---V-Y-S-K--RT-..............IGN.-S--DTL--Q----Q-S-IS-T-YEE-QKA-V---Q--KK-----E-- 663
H1O.CM.91.MVP5180 ..-L-M----V-S---------ATA---RTHSV-K------D---.---Q------R-S----R--R--LQ-L-TLIQN--R-NL---K-----Y-S-K--T---GR...........YN.DDS--DNL--QQ--QH---VS-I-YDE-QAA-D-----VKA-----E-- 676
H1O.CM.94.BCF06 ..-L-M----V-S---------AT--A-RTQGV-K------D---.---Q------R-S----R--R--LQ-L-TLIQN--R-SL---K-RI--Y-SAK--NT-G.............NW.TDSA--NL--QQ--QQ-DE-STT-YTK-Q-A-D---Q--KT-----E-- 681
H1O.CM.96.96CMA102 ..-L-M----V-S---------ATA----TQN-MK------D---.---Q--HQ--K-S----R--R--L--L-TFIQN----NL---K-N---Y-S-K--DT-KGS..........NNISM-K--ENL--Q---QQ---VS-I-YDE-QKA-V---Q--KK----SE-- 682
H1O.CM.98.98CMA104 ..-L-M----V-S---------ATA----THT-IK------D---.---Q--HQ--K-S----R--R--L--L-TFIQN----NL---K-N---Y-S-K--NT-GG............DRD-GN--DNM--Q---QQ-S-IS-T-YEE-QKA-V---H--KK----SE-- 684
H1O.CM.99.99CMU4122 ..-L-M----V-S--------TAT--A--THT-MK------D---.---Q---Q--R-S----R--R--LQ-L-TLIQN----NL---K-R---Y-S-K--NT-A....NG.......TN.-NT--DNL--QQ--XQ-D-ISDV-YGE-QKA-D---Q--KK----NE-- 675
H1O.CM.x.pCMO2_3 ..-L-M----V-S--------TATA----THT-IK------D---.---Q---Q--R-S----R--R--L--L-TLIQN----NL---K-R---Y-S-K--DT-T...KTG.......TN.-ST--ENL--QQ--QQ-D-ISYV-YDE-QKA-V---Q--KK-----E-- 672
H1O.FR.92.VAU ..-LAM----I-S---------ATA---RTQH-IK------D---.---Q------R-S----R--R--L--L-TFIQN---HNL---KNR---Y-S-K--KT-GG............DN..-S--DEL--QQ--QQ---VS-F-YEK-Q-A-E------K------E-- 677
H1O.SN.99.99SE_MP1299 ..-L-M----V-S---------ATA-A--TQS-MK------D---.---Q---Q--R-S----R--R--L--L-TLIQN----NL---K-----Y-S-K--TT-T-CTNT........NK.-DD--DKL--QQ--QQ-S-VS-I-YEE-RNA-V---Q--KK-----E-- 682
H1O.US.99.99USTWLA ..-L-M----V-S---------GI--S-RTHS-IR------D---.---Q------R-S----R--R--LQ-L-TLMQN----NL---K--S--Y-S-K--ET-GG...............NLS--DSL--QQ--QQVS-VS-F-YDK-Q-A-E---E--RA-----E-- 675
H1O.US.x.I_2478B ..-L-M----V-S---------ATA----THT-IK------D---.---Q------R-S----R--R--L--L-TLIQN----NS---K-R-V-Y-S-I--T-EW.............KG.N-S--GNL--QQ--Q--D-VSAT-FEE-LKA-V---A--KK-----E-- 702
H1N.CM.02.DJO0131 .F-L-------------------I-------T------------V.------------SI------R-KV--I----R---I-SL------T--Y-T----ET---NTS............YDX--GNL--QQ---KVR--SGV-FE--XKA-E--NT--KS-----Q-- 644
H1N.CM.95.YBF30 .F-L-------------------I-------T----------I--.------------SI--------KV--I----R---I-SL------T--Y-T----ET---NTS............YDT---NL--QQ--EKVR--SGV-FG---QA-E--NT--KS-----Q-D 656
H1N.CM.97.YBF106 .F-L-------------------I-------T-------------.------------SI------R-KV--I----R---I-SL------T--Y-T----DX--SNTS............YDT--XNL--QQ---KVR--SGV-FD---QA-E--NT--KA-----Q-- 642
H1P.CM.06.U14788 ..-L-M------S---------GI------K---H--------M-.-------E--R-S----R--R--L--I-T--R------L-----QIX-Y-N----ST-T--N..........ETE-DG--GNL--Q---KLVD---DT-YLE-QKA-E--KE--RK-------- 688
H1P.FR.06.RBF168 ..-L-M-----MS---------AV--------V-H--------M-.-------E--R-S----R--R--L--I-T--R------L-----QIV-Y-N----R--T---..........ETE-DGX-TNL--Q---KLVD---DT-YLE-QRA-D--XA--KK-----Q-- 682
CPZ.CD.06.BF1167 ..-M-MI-M---S----------IA------G---------A---.Q-----------S----------L----K--R------L---AN----HSSLE--S--L--TLCGNKTNNYENNYEC.--SQY--QQ--E--R-ISDV-YLSL-TA-V---R-HKQ-------S 681
CPZ.CD.90.ANT ..---LF---L-S----------IA--A-T-N-XH------A---.Q---T-------S---V------M----K--R-----SL---AD-VT-H-T----N--V-FTQTC....AKNSSDIQC--ENM--Q----LVQ-S-GQ-YNILQIAHE---R-KK--Y-----S 669
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 .F-L-------------------L---------------------.------------S----------V-----------I--L------S--Y-T----ST-GAN............TSYDE---NL--QD--KRVK--SGV-FD---QA-E-XNT--RS-----Q-S 653
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 .F-L-------------------I-------K-------------.------------S----------V--I----R---I--L------SV-Y-N----TT---............NNSYDT--GNM--QN--EQVR--SGV-FG-L-QA-E--SI--KS-----Q-S 639
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 ..-L-VM----M----------AL-------N---------S---.K-----------S----------V--------------L-----------N----NT--K-...........LGTNLSF-DNM---Q-EK--D---ET-YE-LTR------V------A----S 645
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ..-L-------------------VV---------T----------.------------S----------V-------R------L---T--T--P---R--KT-G-I............SDYQV---NY--QQ----V----G--YT-L--ANT------K------S-- 656
CPZ.CM.98.CAM3 .F-L-------------------VV--------------------.------------S----------V-------R---I--L------A--Y-T----NT--AN............TSFDE---NL--QD--KRVK--SGV-F----QA-E--NT--KS-----Q-S 663
CPZ.CM.98.CAM5 .F-L-------------------VV------H-------------.------------S----------V-----------I-SL------A--Y-T-----T--AN............TSYDE---NL--QD--KKVK--SGV-F----QA-E--NT--KD-----Q-S 669
CPZ.GA.88.GAB1 .F-L------------------AV---------------------.K-----------SI--V------L-------Q---I--L------AV-Y-T----N--PGS............NSTDD--GNL--QQ--KLVS---GK-FG-L--A-S------RD-----Q-- 658
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 .F-L-------------------VM------N-------------.------------S----------V-----------V-AL------TV-YST----T--NSNK............SY-D--SNL--QQ--KLVE-H-GT-FQ-LQRAHE--NS--K------Q-S 659
CPZ.TZ.00.TAN1 ..---L------S----------IA--A---G---------Q---.Q-----------S----------M----K-IR-----SL---AN--V-HSS----LT-AED-TKCNHSD...AKYYDC---NL--Q----LVE-S-GT-Y--L-KA-T-----K---------S 668
CPZ.TZ.01.TAN2 ..---L------S----------IA--A---G---D-----Q---.Q-----------S----------M----X-IR---Y-S----AN--V-HSS----L--AED-QKCN...STNTKYY-C---NL--Q----LVQ-ASET-Y--L-IA-T-----K---------S 673
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 ..---L------S----------IA-VA---GV--------H---.Q---------------V------L--M-K-IR-----SV---AN--V-HST-V--DT-AARKP.CSNTS.GPTDYDC.--QNL--QQ-SELVD-S-DT-YT-L-VA-I-----KK--------S 667
CPZ.TZ.09.UG38 ..---L------S----------IA--A---G---------H---.Q-----------S----------M----K-IR-----SV---AN--V-HSN-V--MT-AENGTTCP...QGSEDYYNC---NL--QQ-EKLVA-S-EE-YT-L-KA-V---T-KK--F-----S 661
CPZ.US.85.US_Marilyn .F-L-------------------VV--------------------.------------S----------V-----------I--L------T--Y-T----DT---N............LSYDA--GNL--Q----KVR--SGT-F----QA-E--NT--KS-----Q-S 640

*
MAC.US.x.239 .FVL-..-----AT---A-----L---A-S-T--A------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NA---AFRQV-H-T---PNAS.................-TPK--NE--Q--E-KVDFLEEN-TA-L--A-I-----MY--QK-NS-D 676
H2A.DE.x.BEN .FVL-..-----AT---A---R-L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N----VT-I-K---H-AQ-NS---AFRQV-H-T---VNDS.................-SPD-KNM--Q--EKQVRYLEAN-SQSL--A-I-----MY--QK-NS-D 661
H2A.PT.x.ALI .FVL-..-----AT---A--T-AL--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N----VT-I-K-----AR-NS---AFRQV-H-T---VNNS.................-KPD-DNM--Q--EQQVRYLEAN-SEQL-RA-I-----TY--QK-NS-D 659
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST .FVL-..-----TT--AA-----L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N----VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---VNDT.................-TPD--NM--Q--EQR-R-LEAN-SESL-QA-I-----MY--QK-NS-D 657
H2B.CI.x.EHO .LVL-..-----AT---A-----L--SA-S-T--A------QQ-V.DVVKR--E--R-----T-N----VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---VNES.................-KPD--NM--QQ-E-QVRFLDAN-TK-L--A-I-----MY--QK-NQ-D 660
H2B.GH.86.D205_ALT .MVL-..-----AM---A---T-L--SA-S-T--A------QQPV.DVVKR--E--R-----T-N----VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---PNET.................-TPN--NM--QQ-EKQVHFLDAN-TA-L--A-I-----MY--QKINS-D 664
H2G.CI.92.Abt96 .FVL-..-----AM---A--T--L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N--T-VT-I-K-----AR-NS---AFRQV-H-T---D-LGA--T.............--PQ--NM--Q--EKQ--FLEDN-TR-L--A-I-----MY--QK-NS-D 681
H2U.FR.96.12034 .FVL-..-----AT---A-----L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N--T-VT-I-K-----AS-NA---AFRQV-H-T---INDT.................-TPN-DNM--Q--EEKV-YLEEN-TQ-L-AA-I-----MY--QK-NN-D 671
COL.CM.x.CGU1 .GIFAFSI-AL-SG--AA--S--VA--I--QS-NGRASASS-RM-LKLV-T-SA--------V-N--V-VATI-G--EE-AK-ASI--ANMQ--R-I----KT-................GE-DP-QNM--KQ-HERVR---DI-EADLV-AYDL--E--KK-A--GD-T 663
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 GMAL-..LVA--ST--AA-----TA----S-S---------QE--.K-V--HG---T--A--V-N-NT-LT-L-K-----SK-NE---AF-Q--H-T----G-I.................GQPD--NM--Q--EQKVA---DIWEEALQKA-EK--Q-VHA-QS-QD-D 646
DEB.CM.99.CM40 GIAF-..LVA--ST--AA-----TA----S-S---------QE--.K-V--HGQ--T--A--VRN-NT-LT-I-K-----AK-NE---AF-Q--H-T----N-L.................EDPD-DNM--Q--EMKVA---DEWEGALQRA-E---R-VHA-QS-QD-D 669
DEB.CM.99.CM5 GIAF-..LVA--ST--AA-----TA----S-S---------QE--.K-V--HG---S--A--VRN-NT-LT-I-K-----SK-NE---AF-Q--H-T----HT-.................G-PD--NM--Q--E-KVA---DEWEGALQRA-E---R-VHA-QS-TD-D 649
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 SLVL-..LI---S---TV---VGTG-A--S-D--A------QE--.--V-GHSA----S-----N-N--LT-I-K-----A--NE---AW-Q--H-S-E-SNQS...........IPGLALYQPDFQNM--QQ-ETD-AALFGNVSDALKKA-A---R-VH-VQS-YD-D 676
DRL.x.x.FAO .VVL-..I--L-SL---A-CSVATAM---SQA--T-M-E--KQ--.-LV-Q--E--K--I--V-N----LT-L-E-IG--AM-SL----FAQV-H-N-V-PNES.................VTPN-TSE-----QKRVDSISNN-TLDLQKAYE-EQ--IF--QK-GDLT 712
GOR.CM.04.SIVgorCP684con ..-L-M-----MS---------AI--------V-H--------M-.---A---E--R-S----R--R--L--I-T--R------L---T-----Y-N----TT-TG-..........SDSE-DG--GNL--QQ--KLVD---DT-FLE-QKA-E---A--KA-------- 662
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con ..-L-M-----MS---------AV--------V-H------X-M-.---A---E--R-S----R--R--L--I-T--R------L---T-R---Y-N----KT-TG-..........NETE-DD--GNM--QQ--KLVD---DT-FLE-QKA-E---V--KA-------- 653
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 .FVL-..---------TA----AT-----S-H--A--L---K---.A-V-Q--Q--K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-NS---AW-QV-H-T---KYNN..................TPK-DNM--L--E-Q--ALEGN-TQ-L--A---ES--LDLYQK--D-S 672
GSN.CM.99.CN166 .LSL-IS--T--S---T-----ATA--E-S-S--A--M---E---.--V----S---PS--------T-LSSL-K--R--TI-QA---ANRP--H-I----T-..............WANGSLPD-ENM--QK-SMLVE-D-YT-QQ-L-QANQ--AS-LN--MK-S--D 678
GSN.CM.99.CN71 .ISL-IS--T--S---A-----ATA----S-S--A------E---.--V----S----S----------LSSL-K--R--TI-QA---ANQP--H-I----D-..............WAKNSTPD-E-M--Q--SKL-E-D-YT-QQ-L-NANH--S--MND--K-S--D 687
LST.CD.88.SIVlhoest447 PLAL-..A--L-S---TA--LV-TI-----QVVIQ--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-I-E-----T--AS---QW-QV-H-N-E--YN..................ITPN-TRD--I----QVGVLEAN-ST-LQ-AYTTELE-RNAFKK-QEFN 701
LST.CD.88.SIVlhoest485 PLAL-..A--L-S---TA--LV-TI-----QVVIQ--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-I-E-----A--AS---QW-Q--H-N-E--YN..................ITPN-TRD--I----RVGVLEAN-ST-LQ-AYTTELE-RNAFKK-QEFN 700
LST.CD.88.SIVlhoest524 PLAL-..A--L-S---TA--LV-TI-----QVVIQ--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-I-E-----A--AS---QW-QV-H-N----YN..................VTPN-TRD--I--E-QVGSLEAN-TT-LQ-AYTTELE-RNNFKK-QDFN 703
LST.KE.x.lho7 PLAL-..A--L-S---TA--LV-TI-----QAV-Q--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-L-E-V-H-A--AS---QW-QV-H-N-E-TYN..................ITPN-TKD--R--ESKVAI-DKN-T--LQ-AYTTELE-QNKFKK-QEFN 698
MND-1.GA.x.MNDGB1 .VIL-..I--L-SL---A--SV-VA----SQS-VT---E--KQ--.KL--Q-SE--K--I--V-N--T-LTSL-N-I---A--SQ----WAQV-H-S-E-TNTS.................ITPN-TSE--K--ETRTDYLQQN-TEMLKQAYDREQR-TY--QK-GDLT 694
MND-2.CM.98.CM16 .VLL-..MF-L--L------SVAVA----SQA--N---E--KV--.SL-DQHSE--K--I--V-N----LT-L-D-VA--AR-SM----FAQV-H-H---PNDS.................ITPN-TSE--L---KRVTAL-DNMTVNLQKAYELEQ--IY--EK-GD-T 685
MND-2.GA.x.M14 .VLL-..M--L--L---A--SVAVA----SQA--N---E--KI--.SL-DQHSE--K--I--V-N----LT-L-D-VA--SR-AV----FSQV-H-N---PNES.................ITPN-TSE--L----RVTAI-NNMTIDLQRAYELEQ--MY--QK-GDLT 686
MND-2.x.x.5440 .VLL-..M--L--L---A--SVAVA----SQT--N---E--KV--.SL-DQHSE--K--I--V-N--V-LT-L-E-VA--SR-SV----FSQV-H-S-K-PNNS.................IVPN-TSE--L----RV-SIVTNMTIDLQRAYELEQR-IF--QK-GDLN 708
MNE.US.x.MNE027 .FVL-..-----AT---A-----L---A-S-T--A------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NA---AFRQV-H-T---PNAS.................-TPN--NE--Q--E-KVDFLEEN-TA-L--A-I-----MY--QK-NS-D 679
MON.CM.99.L1_99CML1 ..TL-MA-----ST--G-----ATA----S-S--A------E---.--VT---S--------V------LT---KFI---T--NA---AN-AV-H-T----N-..............WAKGHFPE-DNM--QQ-SELVD-D-MT-QQ-L-AA-E--G--QH--MKPGQ-D 669
MON.NG.x.NG1 ..TL-MA-----ST--G-----ATA----S-S--A------E---.--VT---S----S----------LT---KFI---T--NS---ANRAX-H-Q-L--NT..............WAKGHFPE-DNM--QQ-SMLVD-D-A--QX-L--A-E--G--AH--MK-GQ-D 683
MUS-1.CM.01.CM1239 ..SL-IT-----S---G-----ATA----S-S--A------A---.--V---------S----------LT-L-KFI---A--NL---ANRQ--H-R----T-..............WANHTLPG-ENM--QQ-SKLVD-D-NT-QG-L-AA-K---E-QHK-QK-LE-D 684
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 ..SL-IT-----S---G-----ATA----S-S--A------A---.--V---------S----------LT-L-KFI---A--NL---ANRQ--H-R----D-..............WANHTQPG-ENM--QQ-S-LVD-D-TT-QE-L-LA-R---E-QHK-QK-LE-D 690
MUS-2.CM.01.CM1246 ..SL-IT-----S---G-----ATA----S-S--A------A---.--V---------S----------LT-L-KFV---AI-NL---ANRQ--H-S----D-..............WANHTQPG-DNM--QQ-S-LVD-D-AV--G-L-MA-Q---E-QHK-QK-LE-D 686
MUS-2.CM.01.CM2500 ..TL-IT-----S---G-----ATA----S-S--A------A---.--V-T-------S----------LT-L-KFI---A--NL---ANRQ--H-R----N-..............WANHTQPE-DNM--Q--S-LVD-D-AT-QG-L-LA-K---E-QHK-QK-LE-D 672
OLC.CI.97.97CI12 .LVL-..L--V--L---A--TV-TI----SSH--A---R--KHM-.EM--K--E--K--I--V-N----L-G--K-----A--KQ---EFMQV-H-T----YT..................QSPD-GND--LK-Q-KVD-L-QE-DDRLTIAYQE-QR-QY--QRFQELS 682
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 .LVL-..-----S---TA----ATA----S-H--A--L---KQ--.DIV-Q-----K-----T-N----VT-I-K--A--S--NTF--AWRQV-H-S---SF..................NKTPD-QKQ--L--E-NVSYLEAN-TASLQ-A-D-H---VH--EK-NN-G 655
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 .LVL-..-----S---TA----ATA----S-H--A--L---KK--.DIV-Q-----R-----T-N----VT-I-K--A--S--NTF--AWRQV-H-T-Q-TF..................NATPE--KQ--L--E-N-SIIEGN-SLALQ-A-D-H-R-VH--EK-NN-G 664
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 .LVL-..-----S---TA----ATA----S-H--A--L---K---.DIVKR--N--K-----T-N----VT-I-K--A--S--NTF--AWRQV-H-V---TF..................NKTPE-QKES-LQ-E-N-SYLEAN-TIALQ-A-D-H---VH--EK-SN-G 666
RCM.NG.x.NG411 .LVL-..-----S---TA----ATA----S-H--A--L---KK--.DIV-Q--E--K-----T-N----VT-I-K--A--S--NTF--AWRQV-H-T-E-IY-Q..................TPE--KQ--L--E-N-SRLEGN-SVALQDA-E-H-R-VHD-EK-NS-G 660
SAB.SN.x.SAB1 .FVL-..---------AA----ATA----SQ---A--L---K---.A-V-Q--QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-N----AFRQV-H-T-L-KYNN..................TPD-ENM--Q--E-Q-EK-EAN-SRIL-QAHE-EQ--LDSYQK-VS-S 677
SMM.CI.79.SIVsmCI2 .FVL-..-----AT---A-----L--SA-S-T--A------QQ--.DVVTR--E--R-A---T-N--T-VT-I-K-----AR-NA---AFRQV-H-T---ENNT.................-QPD--NM--Q--EIK-RDLEAN-SESL--A-I-----MY--QK-NS-D 686
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 .FVL-..-----AT---A-----L---A-S-T--A------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N----VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T-E-PNKT.................-QPN-ENM--Q--E-KVDFLEAN-TQ-L--A-I-----MY--QK-NS-D 675
SMM.SL.92.SIVsmSL92A .FVL-..-----AT---A-----L---A-S-T--A------RQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---PNDS.................-TPD--NM--Q--E-KVDFLEAN-TLML--A-I-----MY--QK-NS-D 682
STM.US.89.STM_37_16 .FVL-..-----AT---A-----L---A-S-T--T------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---PNDS.................-VPD--NM--Q--E-KVDFLEAN-TQ-L--A-V-----MY--QK-NS-D 679
SUN.GA.98.L14 PVAL-..A-AL-S---TA--LV-TI-----QAV-Q--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-L-E-VQ--S--AS---QW-QV-H-N----YN..................ITPN-TKD-------QVKM-DDN-TA-LQ-AYVTELE-QNKFKQ-QEFN 704
SYK.KE.x.KE51 PLAL-..---L-S---TA--S-ATA--L-SQT--A------QK--.E-V-------G-----V-N-N--LT-L-T--R--AIMSN---AF-Q--H---T-QQACG-N-...........RCPTPQ-ENM--HT-E-QVD-L-DH-DN-LR-A-E-----VHD-TK-QE-D 664
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM PLAL-..---L-S---TA--G-ATA--L-SQT--A------QK--.E-V-------G-----V-N-N--LT-L-T--R--AI-SN---AF-Q--H---T-EKACG-N-N..........FCPKPQ-KNM--HR-EQ-VD-L-DH-DG-LR-A-E---R-VHD-TK-QE-D 659
TAL.CM.00.266 PLAL-..-I---ST--TA---VATA----S-S---------EH--.----H-------------N-N--LT-L-K--E--AK-NS---AW-Q--Y-S----KT..............WSNYTDPQ-QNM--Q--EMKVD-H-G--SQ-LQ-A-E---R-VH--QK-ND-D 672
TAL.CM.01.8023 PLAL-..-I---ST--TA---VATA----S-S---------EH--.----H-------------N-N--LT-L-K--E--AR-NS---AW-Q--Y-S----KT..............WTNSTNPD-QNM--Q--EKLVD-ASDT-TV-LQ-A-E---R-VH--QK-ND-D 690
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 .FVL-..---------AA---TATA----SQ---A--L---K---.A-V-Q--QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--TR-NL---AF-QV-H-T---TFNN..................TPD-DNM--Q--ESQ-TALEGN-STTLVKAYE-EQ--MDTYQK-GD-T 683
VER.DE.x.AGM3 .FVL-..---------TA----ATA----SQH--A--L---K---.A-V----QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-NA---AW-QV-H-T---QWNN.................RTPD--NM--L--E-Q-SYLEGN-TTQL--ARA-E---LDAYQK-SS-S 694
VER.KE.x.9063 .FVL-..---------TA----ATA----SQH--A--M---K---.A-V----QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-NV---AW-QV-H-T---QWQN.................MTPN-QNM--L--E-Q-GELEGN-TEQLVKARE-E---LDAYQR-TS-S 694
VER.KE.x.AGM155 .FVL-..---------TA----ATA----SQH--A--L---K---.A-VG---QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--A--AR-NA---AW-QV-H-T---TWNN..................TPE--NM--L--EKQ-EGLEGN-TKQL-QARE-E---LDAYQK-SD-S 688
VER.KE.x.TYO1_patent .FVL-..---------TA----ATA----SQH--A--L---K---.A-V----QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-NS---AW-QV-H-T-E-PWTN.................RTPD-QNM--L--E-Q-ADLE-N-TRQLVKARE-E---LDAYQK-TS-S 686
WRC.CI.97.97CI14 .IIL-..I-----L---A--TV-TV--I-SQH--A------K---.ELV-K--E--R--I--V-N----LS-I-GF-E--LK-KQ---ELTQV-H------Q-................WNATPN-ENE--QH-YKRTDELQAN-SAILVIAHD-EQA-MF--QK-SD-T 686
WRC.CI.98.98CI04 .IVL-..I-----L---A--TV-TV--I-SQH--A--L---K---.ELV-K--E--R--I--V-N----LS-I-GF-E--LK-KQ---ELTQV-H-N----E-................WNATPN--NE--QH-Y-RTDELQAN-SV-LV-AH-TEQ--MF--QK-QD-T 696
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 .IVL-..L-----L---A--TV-TV--I-SQH--A------K---.ELV-K--E--R--I--V-N----LS---G--E--VK-KQ---ELTQV-H-----EEA................WNMTPA--NE--QQ-HLRTDTLM-N-SDMLVQAHA-EQS-MF--QK-TD-T 688
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H1B.FR.83.HXB2 S.LWNWFNITNWLWYIKLFIMIVGGLVGLRIVFAVLSIVNRVRQGYSPLSFQTHLPT.......PRGPDRPEGIEEEGGERDRD.RSIRLVNGSLALIWDDLRSLCLFSYHRLRDLLLIVTRIVELLG.......RRGWEALKYW...........WNLLQYWSQELKNS 810
H1A1.UG.85.U455_U455A N.-*-----S------R--VI-----I------T----I--------------LA-I.......-E-LG--GR-------QGK-.------S-F--IA-----N-----------FA---A-A-----RSSLKGL-L---G---L...........----L--GR---I- 809
H1C.ET.86.ETH2220 N.---------------I-------VI----I---------------------LI-H.......------LG--------QG--.--------F--IF------------------I--AA-T-----RSSLKGLQ----T---L...........GS-V---GL---K- 805
H1D.CD.84.84ZR085 -.-----S--Q------I--------I--------------------------L--A.......----------------Q--G.T-------FS--------N----------E-I--AA-------.......---------L...........--------R----- 810
H1F1.BE.93.VI850 -.-----D-S-------I--------I----------------K------L--LI-S.......------------G---QGK-.--V---T-F---A-----N------RH---FI--AA---DRGL.......---------L...........G--TR--------- 786
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -.-----G--R------I--------I--------------------------LTHH.......Q-E---------G---QG-G.--V---S-F-P-------------------SI---A-T-----RSSLKGL-L---G---L...........----L--GR----- 820
H1H.CF.90.056 -.--T--D-SH------I--------I----I---------------------LV-N.......---------T--G---Q---.--V-----F-PVV-------S----RL--------V-T-----.......---R-----L...........-------G------ 799
H1J.SE.93.SE9280_7887 N.-------S-------I----I---I----I----A----------------LI-N.......-TEA---G----G---QG-T.--------F---A-----N-----------FV--AA-T-GT--.......L----I---L...........V--VW--G------ 802
H1K.CM.96.96CM_MP535 -.-----D--K------I----I---I----A-----V---------------LI--.......S--A------------Q-KN.--V---S-F---A-----N------RQ--N-I------L-RGL.......-G-------L...........---V---------- 796
H1O.BE.87.ANT70 -.I---LD--K------IA-I---A---V-VIMI--N--KNI----Q---L-IPNHH.......QEEAGT-GRTGGG---EG-P.-W-PSPQ-F-P-LYT---TII-WT--L-SN-ASGIQK........VISYL-L-LWI-.GQ.KIINVCRIC.AAVT---L---Q-- 813
H1O.CM.91.MVP5180 -.-----D--K------IA-I---A-I-I-VIMII-NL-KNI----Q---L-IPV-H.......RQEAET-GRTG-----G--P.KWTA-PP-F-QQLYT---TII-WT--L-SN-ISGIR-........LIDYLGL-LWI-.GQ.KTIEACRLC.GAVM---L------ 826
H1O.CM.94.BCF06 -.-----D--K------IA-I---A-I-I-V-MI--NL-KNI----Q---L-IPI-H.......QEEAET-GRTG----GV--R.KWTP-QP-F-Q-LYT---TII-WT--L-SN-ASGIQ-........LISYLGL-LWI-.GQ.KTIEACRLC.GAVT---L---RA- 831
H1O.CM.96.96CMA102 -.I---LD--K------IA-I--AA---V--IMI--NL-RNI----Q---X-IPIHH.......XAEVGT-G-TG-G---GG-P.-W-P-QQ-F-Q-LYTX--TII-WI-RL-SN-ASGTQS........VTSHL-I-LWI-.GQ.RIIDACKLC.NAVI---X------ 832
H1O.CM.98.98CMA104 -.I----D--K------IA-I---A---V---MI--NL-RNI----Q-----IPIHH.......QSEVGV-G-TG-G---G--P.-L-P-QQ-F-Q-LYT---TII-WT--L-SN-ASGTQ-........VISHLGI-LWI-.GQ.KIIDGCKLC.KAVI---L---Q-- 834
H1O.CM.99.99CMU4122 -.--D-LD--K------IA-I---A-I-I---MI--NL-RNI----Q-----IPNHH.......QSEAGA-G-TG-----G--P.-L-P-PP-F-H-LYT---TII-W---L-SN-ASGIQT........VISHLGL-LWI-.GQ.KIINACRIC.AAVV---L---Q-- 825
H1O.CM.x.pCMO2_3 -.----LD--K------IA-I---A-I-V---IIIINL-RNI----Q-----IPIHH.......QSEAEA-G-TG-G---G--P.KLT--PQ-F-LQLYT---TII-W---L-SN-ASGIQT........VISHLGL-LWI-.GQ.KIIDACRIC.TAVV---L---QS- 822
H1O.FR.92.VAU -.I---LD--K------IA-I---A-I-V-V-ML--NL-KNI----Q---L-IPIQQ.......QAEVGT-G-TG-G--DE--R.-WTP-PQ-F-H-LYT---TII-WI--L-SN-ASEIQK........LIRHLGL-LWII.GQ.RTIEACRLF.KAII---L---QT- 827
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -.I---LD--K------IA-I---A-I-V---MI--NL-KNI----Q----K--IHH.......QPEAEA-G-TG-G----GMP.TL-PWPQ-F-P-LYT---TII-W---L-SN-ASGIQT........VISHLGL-L.WTLGQ.KIISACRLC.IAVI---L---Q-- 832
H1O.US.99.99USTWLA -.I---LD--K------IA-I---A-I-V---MI--NL-KNI----Q---L-IPNHH.......QQEVGT--RTG-G---EG-R.-W-ASPP-F-Q-LYT---TII-W--QI-SS-TSGIQK........LISLLGL-LCT-.WQ.RITEACRLC.AAVT---L----I- 825
H1O.US.x.I_2478B -.I---LD--K------TA-I---A-I-I---MVI-NL-RNI----Q-----IPIHH.......QSEAET-GRTG-G---EG-P.-L-PSPQ-F-P-LYT---TII-W---L-SN-ASGIQK........LISHL-I-LWT-.GQ.KIINACRIC.AAVI---L---Q-- 852
H1N.CM.02.DJO0131 -.-----S---------IA--V-A-II-I--ISVIIT-IA----------L--LI--TT.....T-------ET--GV-GQG--.--V---S-F-T-V-E-F-N-LI-L----T-S---LQ-TL----RSLIRGLQLLN-LRTRL...........-GIIA--GK---D- 796
H1N.CM.95.YBF30 -.--S--G--K------IA----A-I--I--ISI-IT-IA----------L--LI--.......A-------ET-GGV--Q--G.--V---S-FS--V-E---N-LI-L----T-S---LR-TL----QSLSRGLQLLN-LRTHL...........-GI-A--GK--RD- 806
H1N.CM.97.YBF106 -.-----D--K------IA--V-A-II-I--IS-IIT-IA----------L--LI--A......A-------ET--GV-GQ--G.--V---S-F-----E---N-LI-L----A-S---IR-TL-I--QSLSRGLQLLN-LRIRL...........-GIIA--GK---D- 793
H1P.CM.06.U14788 Q.--S-MD--K------I-------II--K-LM-IGNV-RK----X--X-L--LRLH.......GGPAGIAP-TD-----AGNG.-----LE-L-P-------N-VVQI-QI-VSCI-RIKDLLTI....LWIHLG.QLLNS.......NCLRDC.FAACG--T----X- 836
H1P.FR.06.RBF168 Q.----LD-XQ------I-------II----LL-XXNV-R-I------V-L--LGLN.......GDPAGIAP-TN-----AGNG.-----LD-F-P-V----KN-VVQI-QI-VGCI-GIKDLLTI....LWIHLG.QLLTR.GL....NCLRDC.FAACG--T----Q- 832
CPZ.CD.06.BF1167 -.-----D---------IA-I--AS-------MFIINL-GKL-----L--P-IPIQ-A.......---GQ---T--G---SG--.-WRGYPV-F-Q---E-C-Q-L-WI-QTSVN--WHLWTLIK-IHQWSLLLWETVRQL-RRL....IHLLTQFLH--ET-GILIRQH 838
CPZ.CD.90.ANT -.-----D--Q------I------AI-----LLVLV-CLRK-----H-----..I--QN.....QQD-EQ--E-R----RK--I.-WRA-QH-FF--L-V--T-IIQWI-QIC-TC--NLWAVLQH-CR......ITFRLCNHLE...........N--STL-.TIIRTE 812
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 -.-----D-S-------I-L-A-A--I-I---GVIM-LIAK---------L--LI--.......T------G-T------PG-G.T-T---S-F---A-----N-L--L----I---S-LR-TL-I--QNINKGLQWLRDISRHL...........-GVIA--GR--QI- 803
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -.-----D--K------I---V-A-I--I--ISIIM-M-A----------L--LI--.......T-------RT--DA--L-NG.--V---S-F---A-E-F-N-L--L----T-C-S-LR-TL---RQNIHKGLQLLN-LRI-L...........-GIIA--GR---I- 789
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 -.-----D--Q--------V------I-I-----M------------------PF-V.......R-D---------G---N-NV.--V---S-F---A-----N-------------W--R-TL-IV-QKFXAGL-LV--T-T-L...........KSI----G----T- 795
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 N.--S--D---------M-LIV---II----C--IG-LI----K------L--LI-A.......NQ---GLGET-KG---NV-G.------S-F-P-V-E---N-LS-L--Q---CASLIW-LL-I--QYSLRGVQQIGTL-HQL...........RGT----TT-I--- 806
CPZ.CM.98.CAM3 -.-----D--R------------A----I---G-II-F-AK---------L--LI--.......T-E----G-T--DV--PGKG.------S-F-----E---N-L--C----------LG-TL-N--QSLNKGLQQLRNFSR-L...........-GVIT--GR--QT- 813
CPZ.CM.98.CAM5 -.--S-----Q------I-LIV-A--I-F-LIGI-M-VIAK---------L--LI--.......T-E---RG-T--D---PG-G.--T---S-F---V-E---N-LI-F----I---S-LW-T-QI--QSINKGLQQLKDFST-L...........KGV-T--GR-IQI- 819
CPZ.GA.88.GAB1 -.-----D--K------I-L-A---II----IMT-F-V-R----------L--LI-V.......Q-EQG-LGE-D-G---Q--S.--V---E-C-P-------N-GIW--QS-TS-ACN-W-QLKT--HLILHSL-LLR-R-CLL...........GGII---GK---I- 808
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 -.-----D---------M--IL---VI-----IG-VN-IR-S-----------LI-A.......TG--EV----GGG---Q--G.--V---S-F---C---I-N-TI-L-RL---C-SVLWSLL-Q--QQVLRGL-LLR-L-SQL...........KGIG---L---RT- 809
CPZ.TZ.00.TAN1 -.--D--D--Q------IA-I--A-------LMFIVNV-KQ-----T--FS-IPTQA.......EQD-EQ-G--AGG--G--NI.-WTPSPA-FFSIV-E---N-LIWI-QTFQNFIW-LWISLQA-KQGIISLAHSLVIVHRTIIVGVRQI....IEWSSNTYAS-RVL 825
CPZ.TZ.01.TAN2 -.--D--D--Q-----R-A-I--A-------LMFIVNV-KK-----M--FS--PTQA.......QQD-EQ-G--A-G--G-GNI.-WTPSPT-FFSIV-E---N-LIWL-QTC-NFIWVLWT-LQA-KQGTISLANNLVIVHR-IVVKIRQI....IEWCHNTYAS-RA- 830
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 T.--D--D--Q-------A-I-IA--I----LMFIVNVLRQ-----M--FS-IPTQAE.......QD-EQ-G--A-G--D-G-I.-WTPSPR-FFSIV-E---N-L-WI-QTCLNFVWLLGT....ILQALKQGTISFIQTIIIVHRNLVLKWRLFRDW-ANAYVIV-T- 824
CPZ.TZ.09.UG38 T.--D--D--Q------IA-L--A--------MFIVNVIRQ-----M--FS-IPTQA.......HQD-EQ--ETAGG--GTGNV.-WTP-HR-FFIVV-E---T-L-WI-QTCQNFGWLLWT-LKT-RQGIISLTQ-LIIVQRDIILKSRQL....FDW-SNTYSI-RT- 818
CPZ.US.85.US_Marilyn -.-----D---------I-LIV-AS---I---GVIF-L-AK---------L--LF--.......T-E------T--GA-KT-NV.--T---S-F---V-E---N-LI-L----E-----LR-T-QI--QNINKGLQLLN-LRARC...........-GVIA--AR---V- 790
MAC.US.x.239 V.FG---DLAS-IK--QYGVY--V-VIL----IYIVQMLAKL----R-VFSSPPSYFQQTHIQQ..D-AL-TREGK-RDGGEGG.GNSSWPWQIEYIHFLIRQLIR-LTWLFSNCRT-LSRVYQI-QPILQRLSATLQRIREVLRTE.........LTY---GWSYFHEA 833
H2A.DE.x.BEN I.-G---DL-S-VK--QYGVH--V-IIA---AIY-VQLLS-F-K--R-VFSSPPGYLQQIHIHK..DRGQ-ANEGT-EDVGGDS.GYDLWPWPINYVQFLIHLLTR-LIGLYNICRD-LSKNSP....TRRLISQSLTAIRDWLRLK.........AAQ---GCEWIQEA 814
H2A.PT.x.ALI V.FT--LDL-A-VK--QYGVY-IV-I-A----IY-VQMLS-L-K--R-VFSSPPGYIQQIHIHK..DQEQ-TRG-T-EDVG-NV.GDRLWPWPIAY-HFLIHLLAR-LIGLYSICRD-LSRISPI-QPIFRSLQRALTTIRDWLRLK.........AAY---GCEWIQEA 816
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST V.FG---DL-S-IK--QYGVY--V-IIV----IY-VQMLS-L-K--R-VFSSPPAYFQQIHIHK..DREQ-ARE-T-EDVGNSV.GDNWWPWPIRYIHFLIRQLIR-LNRLYNICRD-LSRSFQT-QLISQSLRRALTAVRDWLRFN.........TAY---GGEWIQEA 814
H2B.CI.x.EHO I.FS---DF-S-MA--R-GLY--I-I-V---AIYIIQMLA-L-K--R-VFSSPPSY-QQIPIRK..DRGQ-ANE-T-E-GGNNE.GYRSWPWQIEYIHFPIRQLRD-LIWLYSGCRT-LSKTFQT-QPVLQPLRLPPA....................Y-R-GISWFQEA 806
H2B.GH.86.D205_ALT V.FG---DL-S-IK--H-GLY--A---V----VYIVQMLA-L-K--R-VFSSPPSY-QQIPIRK..DRGQ-ANE-T-E-GGNDG.DYRSWPWQIEYIHFLLRQLRN-LIWLYNGCRT-LLKTFQ........ILHQISTNLQPLRLP.........VAY---GISWFQEA 813
H2G.CI.92.Abt96 V.FG---DL-S-VK-VY-GLYV-A-VIV----IY-VQ-LG-L----R-VXSSPPSYVQQIHIRK..DQEX-TKE-I--ESGNKG.GYRSWPWQIEYIHFLXRQLGN-LTWLYSNCRA-LSRIXQT-QPLFQRISRTLQAIREHLRLE.........AAYFS-GFRW-QEA 838
H2U.FR.96.12034 I.FG---DL-S-VK-VY-GLYV-A-III----IY-VQLLGSL-K--R-VFSSHPSYVEQIPIQR..DQEQ-TKG-I-E-AG-SG.GYRSWPWQIRYIHFLIHQLIR-LTWLYSSCRD-LSRICQS-QPLF.......QSIRERLHLE.........IAY---GW-YF-EA 821
COL.CM.x.CGU1 N.WFSG-GLF-IFK-VLYAAYV----I----IMV-IACIRGAFRVKGFQQIGRTNVSS......QIRGQDR-WEQPDNA-EIHR.EQENSSSRFW...............RLMEEWWSSLL-HCSNGILT............VLPQHPPTTS....DKRRSA-.-T-RYL 793
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 -.-----DLSR-F-W-RIVVYVIA---L---IMF-VN-ISKLCR-----QTPFQK..........EDLEL-GEG-GGV-GST-R.-WTPSPQ-F-S---G--QQ-LSWL-QTF-NFIWLL--GA-I-QEQIYRLSFAI-TL-QRLGEQLRVL....-GY---GWK-F-DT 800
DEB.CM.99.CM40 -.-----DLSR-F-W-R-VVY-IAA-IL---AMFGVN-GSKLCR-----QTL-PK.........EEEVL-LAEEGGRS-GDG-A.-WTA-PR-FFS---E--QQ-LTWL-QTF-NCIWLIR-GF---QEGIYRLSFAL-QR-RLLGERFRVL....GGY---GWK-F-DT 824
DEB.CM.99.CM5 -.-----DLSR-F-W-R-VVY-IAA-IL---AMFGVN-GTKLCR-----QTL-PK.........EVEVLQLG-EGDKS--GVKS.-WTTSPR-F-R-----ISQ-LTWL-QT--NCAWLIR-GF---QETIYRLSFAF-QR-RLLGEHLRVV....-GYC--GWK-F-DT 804
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 N.-----DLSK-F-W-R-VVYVIA---I---IMFIINVLS-LCR-----LQIPIR.........-QKAANQPEEG-GESGDGNRLKWWQYPR-F-SI--E--SQ-LTW--LT--N-VFLIRTACSRIWDFV..........HRHSLILLG........YF--GL---QTG 818
DRL.x.x.FAO -.WA---DF-W-SK---IGFF--MAII----LA-LW-T-G-F----R--.PYIFKDAYRPET..TNYHRQ-DREKG-EQD-GEW.NIRSEPSKPGSSKAWSEE..TVGTWLKESRGYIWLKNVKAV-EYGWSE.........................-QEAGRGIC.TL 849
GOR.CM.04.SIVgorCP684con D.--S-LD--Q-I---RI--IVIA-----K-LM-IIN-CH------------ILGRN.......QVPAGIVPE-G----RA-S-.-----LA-F-P-------T-VVWI-RT-VI--SGIKE-TLS-IEXLTRLLX-VNNLTRDC...........FAFIA--G----Q- 812
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con D.--S-LD--Q------I----IA-------LM-IINMCH------------ILARN.......QVPAGIVPE-G----RA-S-.-----LA-F-P-------T-IVWI-RT-VI--SGIKE-TLS-IEHLTRLL--VNNLTRDC...........FAFIA--G----Q- 803
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 G.F-S--SLST--G-V-IGFLVIVIIL---FAWVLWGCIRNI----N--P........QIHIHS..SAE--DNGGGQDRGGESSSSKLIRLQEESSTPSRINNWWLN-KSCS--IRTWCYNICLT--IFIRTAVG.......................Y---GL-Q-QEA 808
GSN.CM.99.CN166 -.--S--D-SD-QR---I-VIV-AA-IA----MFI-NMLR-I--------P-ILI-Q.......AVERGP-DAT--GV-AQGKV.--V-YLT-FSS-L-----N-VIWI-QI-AS-AWTLRG-GKF-WEQLQKAIQKAIQQARQLREVAARV....IAYIS-GI---QAA 835
GSN.CM.99.CN71 -.--S--D-S-------I---V-AA--A---IMF--NMLR----------P-ILT-Q.......QVER-P-D-TRKD--AQGNV.--V-YLT-FSS-L-------VIWI-QI-AT-VWTLQ--GKF-WEQ....LQKAFQQARQLGEVAARA....AAYIS-GI---QAA 840
LST.CD.88.SIVlhoest447 ..F---LD-LS-FQ---YAVL-II-IIV--V-SFIVQNIVKMCR--RV-APSAYVEQDCKWEKR.ENQEQ-DKEG-IEKDKENIYINLEQYKKESSTPPWNVDWSEPLQDSLFVT--KWIKAFGI--LSLVWQFLSWLGHLVILFFQ.HGQHLRKACSRRVVENAQKIA- 867
LST.CD.88.SIVlhoest485 ..F-S-LD-LS-FQ---YAVL-II-IIV----SFIVQNIVKMCR--RV-APSAYVEQDYKWEKG.EN-EQ-DKEG-IEKDKEDIYINLEQCKKESSIPPWNVDWSEPLQDSLFVT--KWIKAFGI--LSLVWQFLSWLGHLVILFFQ.HGQHLWKASSGWMVENAQKIAR 866
LST.CD.88.SIVlhoest524 ..F-S-MDL-T-FQ---YAVL-II-III---LSFIIQS-VKMCR--RV-APSAYVEQDFKWENG.ESQEQ-DKEG-TEKD-ENIYINLEQCKKESFRPPWNVDWNEPLQDSLFVT--KWLKAWGI--LTLVWQFLTWLGHIVILSYH.HGQHLWQTLSRFLVE-AQKTA- 869
LST.KE.x.lho7 ..F-S-LD-SH-FT-V-YAVL-ILVII---VLSFIIQN-VKMCR--RV--PSVYIEQDYKWEKE.ENQEQ-DRE--K-ADTETIYINLEQCKKESSRPLWNVDWNEPLQDSL-VT--KWLKEGGI--LSLVWQSLSWL-HL-ILFFQ.NGQRLWQTSSRWMVENAQKIQ- 864
MND-1.GA.x.MNDGB1 -.WAS--DF-W-VQ-L-WGVFL-L-II----LL-LWNTIS-F----R-VFS.......QDCQQN.LYRK--DNG---SNSLELG.EHNSENL...KEESLNRSLIEDLTSFARE*PIWLWLKNLRAAIEYGF............LAVQEA...IRSLGS-LVSFAAISWR 835
MND-2.CM.98.CM16 -.WAS--DF-W--K-V-IGLL--IVIIV---LACLW-VLGKF----R--...PYVFKGDYLRPH..NLKQ-GKER--EPDSEKQ.STKSDSSKVEFGKPWSKE...QIRDWLKTSRGYVWLKNLQAVIEYGWQE........................-KTAGGKIF-VL 821
MND-2.GA.x.M14 -.WAS--DL-W--K-V-IG-L-IMVVI----LACLW-TIG-F----R--.PYVLKGDYLRPR....NLRQ-DEER-GELNLEEQ.NIKSESSKKEFGRPWRPE...QIRNWLKESTIY-WLKNLQAVIEYGWQE........................-KAAGARICQVL 822
MND-2.x.x.5440 FHGLTG-DL-W--K-V-IGLLV-VVII---MLACLW-VLGKF----R--.PYVFKGDYLRPH....NLK--DREGG-EPDLEKQ.NIKSESSRQESRKPWKPE...QVRSWLK-ST-Y-WLKNLQAVIEYGWQE........................-KAAGAALYQVL 845
MNE.US.x.MNE027 V.FG---DLAS-IR--QYGVY--V-VIL----IYIVQMLAKL----R-VFSSPPSYFQQTHIRQ..DQAL-TKEGT--DGG-SG.GNSSWPWQIEYIHFLIRQLIR-LTWLFSNCRT-LSRAYQI-QPIFQRFSTTLQRVREVLRTE.........LTY---GWSYFQEA 836
MON.CM.99.L1_99CML1 F.-----D-SK------I--IV-AA-I----LMFI-GVIS-LG----L--S-IPI-S.......HA-QPT-D-TGAG--DGSNS.--PAYLK-FFTI--E---N-V-WT-QI-K-SV-VIY--LQRVSQRLPPLLHIRLLQ-WESLRRLLAYCQY.......GI---QAA 823
MON.NG.x.NG1 W.-----D-SK------I--IV-AA-----VLMFI-G-IR--G----L--P-IPTQV.......--E-GA--ETG-G---QG-N.-XTVYAR-F-TI--T-C-D-IVWTFQL---SG-TIY-SLQRVRSHLIPLL-DLCRQ-REASSRLLAYLQY.......GL--XQXA 837
MUS-1.CM.01.CM1239 -.--E--D-SK------I-C-V-A---LF--FMF--G-LR-I--------P-I-TQP.......-EAAEP---T-GGV-SSG-T.--V-YL--F-S-F-----N-VIWF-QT-VSSVSTLRW-LQRAAHLIQKWSV-L-IVIREQARRCSELLARLLAYI--GI---QAA 845
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 -.--E--D-SK------I-C-V-A---LF-L-MF--G-LR----------P-ILIRP.......QT--EA---T-GD--SGS--.--V-YLS-FFS-F-----N-VIW--QT-ISSASTLWWLLQRAVHLIQKGSI-L-FT-RALIEPLREALQRALAC--HGI---QTA 851
MUS-2.CM.01.CM1246 -.--E--D-SK----V-I-C-V-A--IA----MFI-GMLR-I--------P-I-TR..............QSAEQ-QQEKTEKG.AGRSGRHR--S-FSE--HN-MIWT-QI-TSSASNLWWLTQRIYHHLTKGLVNP-TL--SFREALGRFIAH....A--GI-K-QAA 836
MUS-2.CM.01.CM2500 A.--E--D-SK--F-V-I-CLV-A--IA---IMFL-G-LRK--------PP-I-TRA.......-E--RT--ET--G--A-GSV.--V-YL--F-S-------N-IVW--QI--SS-SNLWWLIQ-IVHHLQKWSISL-LRARATSTHLLEVLRRLLAY---GL--FQEG 833
OLC.CI.97.97CI12 D.WTK---LA--MT-V-IGLLV-LAY---N--LGLVRKIRIM----VS-QLP......FSDTL..QDKEQ-DNG-G-DS-FFES..TFNEW-CTTECTGTLRVNWRDLLS-LWKGVVRVTRW-.......................................QKSLQHVW 802
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 D.AFS-LRLDW-ME---IG-FVIL-II------LLW-X-SKL-A--T--LSPPPYYHSQIPIRNLKKEEQQAKG--GEFSGEGGGYKSYNWQKGSFY-LILRPIVT--QTLWNNLIS-LLLSYQS-QSILSRIQHPLL-IVA-VQ................DGW--F-AF 808
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 D.AFS-LRLDW-ME-L-IGVF-IL-VI----F-LLWGCISKI-A--T--LSPPPYYHQQTPIRNREEQPIK--G-GDS--EGG..YKSPSWQRGYFYSLILRPIEI-LRALWNSCNS-LSVIFQS-RSILSQIQQTLR-IIA-IQ................DGW----EF 815
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 D.AFS-L-LDW-MQ---IGFF--I-II---VAWLLWNCLSNL----R--..SPPSYVQQIHIHNTGE-QT-GEKR-D---EGG..NKYNNWLREYCW-QLIHPLSRIWTQLSQICRSCSSIIFQS-RWILA...........................KI--GW--F-EF 804
RCM.NG.x.NG411 D.MLS-L-MDW--K--RIG-F-IL-II----I-LLW-C-SKL-A--T--LSPPPCYHQQIPIRNREEQPIK--EKGGS--GGGH.KYYNWQR-........YFYILILRPIEILCRR-YQICSNS-SVIYQSLQSIPSRIL-HLRWIGA.........K--DGW--F-GF 811
SAB.SN.x.SAB1 D.F-S--DL-K-FGWM-IA--VIA-IIVA-VLLVIIG-LRKF-K--A---SLPSSH*.QIHIHL..DKGQ-DKE--Q-SGGLNSDSRSYT.WQREF-RHLCH-LITWLRNL....TSWFS-IFSN...LHRCLQDIQQRTRQL.............TAH-E-GW----AA 821
SMM.CI.79.SIVsmCI2 V.FG---DF-S-VK--YIGFYV-V-II----IVYLIQLLGKL-K--R-VFSSPPSYVQQIHIHK..-QE--TNEGT-EDGG-NG.GYRSWPWQIEYIHFLIRQLIR-LTWLYNNCRD-VLRIFQS-Q-IFQLVS...QAARNRIRPR.........IAY---GW-YFQEA 840
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 V.FG---DL-S-VK--QYGV-V-L-VI----MIY-IQMLL-L----R-VFSSPPSYHQQIRTQQ..DQAQ-IKEGI-E-GG-NG.GYRSWPWQIEYIHFLIHQLIR-LTWLYNNCRAWLFRICQN-RQLFQRLSEAIQPVREVIRRE.........FTY---GWSWFEDA 832
SMM.SL.92.SIVsmSL92A V.FG---DLAS-VK--Q-GVY--I-I-L---IIY-IQMLS-LSK--R-VFSSPPSYHQQIHTHK..VQEL-TKEGIDEEGGNSG.GTRSWPWQIEYIHFLIRQLIH-LTWLYNSCRA-LLRIFQS-QPTYQRLLSLISRIRDILRRA.........VAYIR-GW-YFIE- 839
STM.US.89.STM_37_16 V.FG---DL-S-VR--QYGVYL-I---M--VAIYIMQLLA-L-K--R-VFSSPPSCRQQIPIHK..-QEQ-TKEGT-E-GG--G.GINSWPWQIEYTHFLIRQLVR-LTWLYNNFRACLSRIYQT-HPTFQRISRILQRIREVVRLG.........AAY---GCIWIQEA 836
SUN.GA.98.L14 ..F-S-LDLSQ-FL---YAVL-I-IIIAA--LSFIIQQIY-MC---R..VLSPSAYVEQDWLQE.TC-KPTDKE---ET-KE-I.YINLEQSKKES-PPPWTVDWDEPLRDS-LVT--KWLKAWGIVLAQNIYHLLSFLWH-LTTSFHHGQRLWQTLRGWLGSHLIQAT- 868
SYK.KE.x.KE51 -.--S--DLSK-FQ-L-IGFFAIAAI-I--VLSFAWG--RNMLG-----LQKPQP--........LYHKA-A-P--GIETDTDN.YKPSVSTF-REFLRQS-AEAQKLWNRVSESCRSLIRGL-IAW-..............................FIS-GVT---EA 794
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -.--S--DLSK-FF-L-IGFYVI-A--L--L-SFSVG-IKNLLG--V-ILQNPT...........Q-RKD-GKPAD-EEGSGDR.EGLNVSTF-RESLRQS-EAGQQLWRTVCSSFRSLIRQLTITW-..............................FIS-GFN---IA 786
TAL.CM.00.266 -.--S---LSA-FRWLRIAVIV-AS-IL----MYIVNVLKLL----L--P-K-PI-S.......N-D-EA-G-DAT---KQGSY.KWN-SQA-F-SI--E--TG-IRYI-QT-AN-AWLIWDLAKAAKAKSQQVAQATYAF-RLHLTAAAATLQY.......GFS-IQAA 826
TAL.CM.01.8023 -.--S---LSA-FRWLRIAVIV-AS-IL----MYIINVLKLL----L--P-K-PI-S.......N-E-GV--EEGT---KP--S.-WRTSPQ-FF-I--E--N--LSY--QT--N-VWLSWDLLKR-KATTQQAAQATYAY-RIKFTAAV.......ATI--GFS-IQAA 844
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -.W--I-DVSS-F-W--WGFY--I--ILF-MAWLIWGCIA------F---P.......QINIRL..-REQ-DNAGG-DKDSSSS.-DKSPPSVKES-LPNRGGIQAEERAW-QHLTNWCL-ISSW--RLYQILRRSLTTLLQLLRQE.........CQYI--GW-QF-EG 833
VER.DE.x.AGM3 D.F-S--DFSK--NIL-IGFLD-L-II---LLYT-Y-CIA----------P.......QIHIHP..WKGQ-DNA-GP-EGG-KRKN-SEPWQKESGTAEWKSNWCKRLTNWCSISSIWLYNSCLT--VHLRSAFQ.......................YI--GLG---AA 831
VER.KE.x.9063 N.F-S--DFSK--NIL-IGFLV-V-II---LLYTIY-CIG----------P.......QIHIHP..WKG--GNAG-PEEGGE--ND-SDSWQKGSGTRQKRGSWSKRLTNWLSTFSTWLYNTFLT--IHLRGAWQ.......................YI--GLG---TA 831
VER.KE.x.AGM155 -.F-S--DFSK--NIL-IGFLA-I-VI---LLYTLYTCIA----------P.......QIHIHP..WKGQ-DNAG-PEEGGRTGKSKSTH*QKEFGGRDKRTSWCRQLTNWF-TLSIWLHNSCLT--LKLRSAWQ.......................Y---GLG---AA 824
VER.KE.x.TYO1_patent D.F-S--DFSK--NIL-MGFLVIV-II---LLYT-YGCIV------V---P.......QIHIHQ.V-KG--DNAD-P-EGG-NSRIKLESW*KDSKSRCMQ-TAWLTRLN......TWLYNSCLT--IQLRKAFQ.......................Y---GLA---TG 817
WRC.CI.97.97CI14 A.WGS-LQWF-IWNWL-WGLLVI-IV-----LACLMNSIRIA-----K-IS-......QNHLNN.LEEGQQDSE-GIEEDYNSIEINDWQYRRES-IVFLNSLLTS---ICQHLLHIVWSLLSCL-WWINDGW........SLLKDI..............SGRAYGAIR 826
WRC.CI.98.98CI04 T.WGS-LQWF-IWNWL-WGLL-I-IV--I--LGWLMTSIRIA-----K-IS-......QSHLNN.LEEGL-DRE--AEEDNSTLDV-DWQFKKES-ITLLNSLINF-SAVCQTLLQIVWSLLACLFWWIQHGW........NLLKRI..............SGAAHACIR 836
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 Q.WGS-LSWF-IWNWL-WVLLVI-LV--I-VLGCLFTSLRIA-----K-VS-......QSHILN.LEEGL-DNE-T-EEDFIAIEE-DWQFKKESLILFWNSLATL-Y-ICLSLLQ-SYSLLSYLWI-IQNGW........SLLKRL..............CGAAYAALQ 828
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H1B.FR.83.HXB2 AVSLLNATAIAVAEGTDRVIEVV...QGACRAIRHIPRRIRQGLER..ILL....* 856
H1A1.UG.85.U455_U455A -IT--D-V-V---GWI-----IG...-TIG---LN-----------..A--....- 856
H1C.ET.86.ETH2220 -IN---T---V-G-----F--LI...-RIW--FCN----------A..A-Q....- 852
H1D.CD.84.84ZR085 -I--VD------------I-DI-...RR--K-VL---T--------..A--....- 857
H1F1.BE.93.VI850 -I--F-T---V-------I---L...-R-G--VLN--------A--..A--....- 833
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -I---DTV-----NW-------A...-R-----LN--T--------..A--....- 867
H1H.CF.90.056 -ID---T----------GI-VI-...-R-W---L---------F--..S--....- 846
H1J.SE.93.SE9280_7887 -I----T-----------I--IA...-R-F---L------------..A--....- 849
H1K.CM.96.96CM_MP535 -I----T------G----I--IG...-R-F--LL------------..A--....- 843
H1O.BE.87.ANT70 -T---DTL-V---NW--GI-AGI...-RIGTG--N-----------..S--....- 860
H1O.CM.91.MVP5180 -TN--DTI-VS--NW--GI-LGL...-RIGQGFL---------A--..--V....- 873
H1O.CM.94.BCF06 -TN--DTI-V--GNW--SI-LGI...-RIG-GFLN--------A--..A-N....- 878
H1O.CM.96.96CMA102 -TN--DTF-V--GKW--NI-LGI...-RIG-G-LN-----XX----..S--....- 879
H1O.CM.98.98CMA104 -T---DTI-V--GKW--DI-LGI...-RIG-G-LN-------X---..S--....- 881
H1O.CM.99.99CMU4122 -TN-XDTL-V---NR--SIFLGI...-RIG-G-LN----------Q..A-V....- 872
H1O.CM.x.pCMO2_3 -TN--DTL-V---NW--SIFLGI...-RIG-G-LN----------Q..---....- 869
H1O.FR.92.VAU -TN--DTV-V---NW--SI-LGI...-SIG-G-LN-----------..L--....- 874
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -T---DTI-V---NW-VTI-LGI...-RIG-G-LN-----------..S--....- 879
H1O.US.99.99USTWLA -T---DTV-V--GSW--NI-SG-...-RIG-G-LN--------A--..--X....- 872
H1O.US.x.I_2478B -TN-VDTI-V---NW--SI-LG-...-RIG-G-WNV-------F--..S--....- 899
H1N.CM.02.DJO0131 -I----TI--V-------L--LA...-RIG-G-L------------..A--....- 843
H1N.CM.95.YBF30 -I----T---V-------I--LA...-RIG-G-L------------..A-I....- 853
H1N.CM.97.YBF106 -I----T---V-------F--LA...-RIG-G-L------------..A--....- 840
H1P.CM.06.U14788 -T-X--TV--S--NW--Q--A-G...-QIG-GFLN----L------..S--....- 883
H1P.FR.06.RBF168 -T---DTV--S--GW--Q--I-G...-QIG-GFLN--------I--..S--....- 879
CPZ.CD.06.BF1167 CIVCIDTL-EFTGWW--G---AL...RV-VDI-----T-------I..A-N....- 885
CPZ.CD.90.ANT IIKNIDRL--W-G-K--SILLAL...-TIV-I--EV---------I..A-N....- 859
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 -T---DT-----------I----...-RIG-G-L------------..S--....- 850
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -IN--DT--V--------I--L-...-RIG-G-L------------..A--....- 836
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 -I---D------------X--IA...-RVG-G-L------------..A--....- 842
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -I---DT-----G-----IL-AI...TRLG-G-L------------..A--....- 853
CPZ.CM.98.CAM3 -I---D------------IL--A...-IIG-G-L------------..S--....- 860
CPZ.CM.98.CAM5 -T---DT------N----I--F-...-IVG-G-L------------..S--....- 866
CPZ.GA.88.GAB1 -I---D------------I--AF...-VTL-I--N-----------..A--....- 855
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 -I---DT---I---R--TI---A...TRIG-G-L------------..A--E...- 857
CPZ.TZ.00.TAN1 LIQAIDRL-NFTGWW--LI--G-...VYIA-G--N----------L..A-N....- 872
CPZ.TZ.01.TAN2 LIHAIDRL-DFTGWW--LI--GI...TYIG-G--N----------I..A-N....- 877
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 FIRN-DRL-NFT-WW--IL--GA...VNIF-G--N--T-------I..A-N....- 871
CPZ.TZ.09.UG38 LIQAIDRL-NFTGWW--L--AG-...AFVAQG--N----------I..A-N....- 865
CPZ.US.85.US_Marilyn -T---DT-----------I--LT...RRLFLG-I------------..S--....- 837

gp41 end
Env end

MAC.US.x.239 VQAVWRSATETL-GAWGDLW-TL...RRGG-W-LA----------L..T--....- 880
H2A.DE.x.BEN FQAFART-RETL-GAWGWLW-AA...RRIG-G-LAV-------A-L..A--....- 861
H2A.PT.x.ALI FRAFARIARETLTNTWRDLWGA-...-WVG-R-LAV-------A-I..A--....- 863
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST FRAFAR--GETLTNAWRGFWGTL...GQIG-G-LAV-------A-I..A--....- 861
H2B.CI.x.EHO IQAAAR-AGETL-SAARTSWG-L...RR-AGE-IA--------A-L..A--....- 853
H2B.GH.86.D205_ALT LRAAAR--GETL-SAGETLW-AL...RR-A---IA----------L..T--....- 860
H2G.CI.92.Abt96 CTAATR-AQETLTSTWRALWKTL...GRVG-G-LA----------L..T--....- 885
H2U.FR.96.12034 FQAFGK-ARETLSRTGRELW-TL...GRVG-WL-A--------F-L..A--....- 868
COL.CM.x.CGU1 ..LVPRGPSLQIL-TLQ-WLRSA...ARGW-RAPEYL-GWIYDRPQ..GPA....- 838
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 I-WAGGELGQTFQRWAEVALQ-L...GRGI-E-LA--A-----A-L..F-N....- 847
DEB.CM.99.CM40 ITWAGGELWQWLQGIAEMALQGL...VR-GG--LRV-A-----A-L..--N....- 871
DEB.CM.99.CM5 IIWAGQEIWEWLQGIAQVA-QGL...VWGG-NLLA--A-----A-L..L-N....- 851
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 LRD-GTSAIQQGRATAEV-LAAL...TR-A-EVVA----------I..V-N....- 865
DRL.x.x.FAO LQEVAQRIWREGRQLGLSSARAL...RALAQEVAA--------A-V..LFN....- 896
GOR.CM.04.SIVgorCP684con -I---DCV-VWT-DW--Q--AIA...-RIG-G-LN-----------..S--....- 859
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con -I---DCV-VWT-DW--Q--AIA...-RIG-G-LN-----------..S--....- 850
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 -TG-AQ-L-R-AR-AWG-LGAI-...RS-Y--VINS---V-----K..V-G....- 855
GSN.CM.99.CN166 -TGI-DSL--FTWNW-EA-LHAC...RRVW-EFLA--------A-I..LFN....- 882
GSN.CM.99.CN71 VSGI-DSL-VFTWNW-EPLVQT-...GRVW-EFLA--------A-I..L-N....- 887
LST.CD.88.SIVlhoest447 WSWNKIRRNRRDISAAHARNLRL...GQKK-WRFRFRG-SGFPS-TTETA-....- 916
LST.CD.88.SIVlhoest485 WSWNKIRRNRRDISAAHARDIRL...GQKK-WRFRFRG-SGFPS-TTETA-....- 915
LST.CD.88.SIVlhoest524 WIRNKSRRNRGELSK-NGTNIRL...GQNR-RW.RFRF-SGLPS-TTETT-....- 917
LST.KE.x.lho7 WLREKCRRNRGQLSS---KNIQL...GKKK-WRLRFGG-SGISS-ATETA-....- 913
MND-1.GA.x.MNDGB1 -GYTGWLQ-NRIFT-CREA-IAA......GTC-W--L-----SA--..P-N....- 879
MND-2.CM.98.CM16 QGYAQGLWSRGHQW-LSTAACFR....AIA-G-IN--------A-V..L-N....- 867
MND-2.GA.x.M14 QSFAQRLWSGGHQL-LSVIRGAA....AIG---GN--------A-V..L-N....- 868
MND-2.x.x.5440 QGFAQRLWSRGYQL-LSG-RGAA....AFG-G-WN--------A-A..L-N....- 891
MNE.US.x.MNE027 VQVAWRSATETL-GAWGDLW-TL...GRVG-W-LA-------E--L..T--....- 883
MON.CM.99.L1_99CML1 VT---D-L-RFTIVW--ALLHAG...GRLW---VA--------A-I..F-N....- 870
MON.NG.x.NG1 CTGAID-L-RFTVIW--A-LRLG...GRLW-GLVAV-------A-I..L-N....- 884
MUS-1.CM.01.CM1239 GTAA-DQL--FTWNW-EPILQIG...RRVW-EFLA--------A-I..L-N....- 892
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 STAV-DQL-TFTWNW-ET-LQAG...RRVW-EFLA----V---A-I..L-N....- 898
MUS-2.CM.01.CM1246 VSGA-D-L--FTWNW-EPILQFS...-KIW-KFLA--------A-I..L-N....- 883
MUS-2.CM.01.CM2500 VTAAIDGL--WT-NW--A-LQ-S...KQL*K-FLA--K-----A-I..L-N....- 879
OLC.CI.97.97CI12 RTLKQKRQ......HGINLQQKK..QRRGSPLQKAQEQLG-E-A-T..TGV....- 844
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 --W-GEMA-ENAYYTWRGLQSLA...RQLAGWPATCG---------..L-N....- 855
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 SGW-AEMAQQNAYFVWRGLCVTA...-DIA-WPGTVC------F--..L-I....- 862
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 SSWFAEMALQNAYYTWRGLCA-A...RDFAGWPAMVC---------..LCN....- 851
RCM.NG.x.NG411 SSW-AEMARTNAYYTWRGLCA-C...RDPAGWPATLC------F--..F-N....- 858
SAB.SN.x.SAB1 -A--TV-VVQ-ATSAS-S-RHAC...RSIV--VIAH---M--E---..WFN....- 868
SMM.CI.79.SIVsmCI2 CQEAAR-ARETL-SAGRDLW-TL...GRIG-GLLAA---------L..AF-....- 887
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 LQAAWR-ARETL-SAWRDLWQTL...GRIG-GLWA----------L..T--....- 879
SMM.SL.92.SIVsmSL92A LQEAAI-ARQTLVSTGRTIWQTL...GHIG-G-AA----------L..T-N....- 886
STM.US.89.STM_37_16 -QAAWR-AGETL-SAGRDLW-TL...GRVG-R-GA----------L..T--....- 883
SUN.GA.98.L14 RIRNACR-SRERVSSSQKARSRTFSLGRKW-PKWNRT-GS-IPS-TTETT-....- 920
SYK.KE.x.KE51 -I--GREV-HQMVAIWQALLAYA...RRVAENVAAL---L-----I..Y-N....- 841
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -A--GREIRDW--AIWQAIYAAT...RRVVE-VAAL---L-----I..Y-N....- 833
TAL.CM.00.266 WRDGIT-L-RFTWWW-NG-LAAA...RW-GE--AA----T-----Y..CFT....- 873
TAL.CM.01.8023 WGDCVT-L-RFTWRW-SG-LAAA...RW-VQ--AA----T-----Y..C-A....- 891
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -ARSFE-L-S-AQSASRTLWNAC...RS-Y---LEH---M--E---..WFN....- 880
VER.DE.x.AGM3 -QEAVV-L-RLAQNAGYQIWLAC...RS-Y---INS---V-----G..--N....- 878
VER.KE.x.9063 -QEARL-V-RFAQNAGHQIWLAC...RSTY-H-ISS---V-----E..--N....- 878
VER.KE.x.AGM155 -QEAV-HL-SFARNAAHQIWLAC...RS-Y---INS---V-----E..V-N....- 871
VER.KE.x.TYO1_patent -QEI-QTL-GVAQNACHQIWLAC...RS-Y-N-VNS---V-----E..--N....- 864
WRC.CI.97.97CI14 KKIAKSRKENTQ--VSATGSRKT...AASS-IRMLAT-LCASFDKCRRSFSERRQ- 879
WRC.CI.98.98CI04 KKITKSRKETTEK-ISENSNRET...T-SS-VWKL-T-LCSSLNKSRRR-F....- 885
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 EKIAARRQKRKEK-IYTPGSRET...SRSSSIRGITA-LCTNLNPCRRGQQ....- 877
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H1B.FR.83.HXB2 MGGKWSKSSVIGWPTVRERMRR................AEPAADRVGAASRDLE......................KHGAITSSNTAATNAACAWLEAQE.EEE.....................VGFPVT.PQVPLRPMTYKAAVDLSHFLKEKGGLEGLIHSQRRQDI 109
H1A1.UG.85.U455_U455A -------K-RVE--E--K---E.....TPA...........--KG---V-Q--D......................-Y--V-----SS---S--------EGD......................-----R.-------------F---F--------D------K--E- 109
H1C.ET.86.ETH2220 ---TM--C-PV---AI---I--.....A...........A---EG--------D......................-Y--L-----P-N-PD--------E---.....................-----R.-------------F---L------------Y-KK--E- 110
H1D.CD.84.84ZR085 ---------IV---AI---I-K.....TDPRERRR...P-----G---V-----......................R----------T-------V----ED--.....................-----R.--------------------RK-------VY--K---- 118
H1F1.BE.93.VI850 ---------IV---A-G----Q.....TPT...........--EG---V----D......................RR--------RT--PDL-------E--......................-----R.----V-------------------------Y-KK-G-T 109
H1G.SE.93.SE6165_G6165 ---------IV---E----I-N.....TPT...........--EG---V-Q--D......................R-----------N-PD--------EDS-.....................-----R.---------F-G-F---F--------D---Y-KK--E- 110
H1H.CF.90.056 --------RMG--S-I------.....A...........--V-EG---V----D......................RR--V-IN---S--RDA-------DG--.....................-----R.-----------G-F------------D---Y-KQ---- 110
H1J.SE.93.SE9280_7887 --N-----....--Q-------.....APAP..........---G---V-Q--A......................---------------D-------TE--......................-----K.--I--------G-----F--------D---Y-KK--E- 106
H1K.CM.96.96CM_MP535 ---------IV---AI------.....ARPAADRVG..TQ----G---V-Q--A......................R---V-----SHN-PD--------E--......................-----R.-------------F--GF--------D---Y-KK--E- 118
H1O.BE.87.ANT70 --NALR-GKFE--AA------.....RTR..TFPESE...-C-PG--QI--E-A......................AR-G-P--H-PQN---L-F--SHQE--......................-----A.-----------G-F---F------------Y-HK-AE- 115
H1O.CM.91.MVP5180 --NA----KFA--SE--D---.....RSSS....DPQQ..-C-PG---V--E-A......................TR-G-S--H-PQN---L-F-DSHKD-D......................-----R.---------F---F---F--------D---Y-HK-AE- 114
H1O.CM.94.BCF06 --NA---RKFA--SE--Q---.....QSSP....DPQ...-C-PG---V--E-A......................AR-G-PD-Y-PQN---L-F--SHTE--......................------.--M----I-----F---F--------D---Y-HK-AE- 113
H1O.CM.96.96CMA102 --NVLG-GKFA--SA--D---.....KAPAA.EPEPE...-C-PG--EL--AVA......................AR-G-P--Y-PQN---L-F--SHQD--......................-----R.---------F-G-F--GF--------D---Y-PE-AE- 116
H1O.CM.98.98CMA104 --NVLG--KFA--S-------.....RAPX...PEPE...-C-PG--XL--E-A......................AR-G-P--Y-PQN---L-F--SHQD-D-.....................-----R.----V----F-G-F---F--------D---Y-DA-AE- 115
H1O.CM.99.99CMU4122 --NALX--RFP--SAI-X---.....KTSP....EPE...-C-XG--PV--E-A......................AR-G-P--Y-PQN---L-F--SHSD--......................-----R.----V----F---F---V----N-------Y-HG-AE- 113
H1O.CM.x.pCMO2_3 -ENALR--RFE---AI-----.....KTSP....EPE...-C-PG--QV----A......................AR-G-P--H-PQN---L-F--SHQN--......................-----R.----P----F---F---F--------D---Y-PA-AE- 113
H1O.FR.92.VAU --NVLG--KWA--SE--R---.....QTSPDPQSSDT...QP-PG-R-V--A-A......................DRRG-P--Y-PQN-Q-L-F-GSHQGKG......................I----R.-----------G-F---F--------D---Y-HK-AE- 117
H1O.SN.99.99SE_MP1299 --NVLG-DIFK--SA------.....GTSP....DPE...-C-PG--QI--E-A......................AR-G-P--Y-PQN---L-F--SHQD--......................-----R.-----------G-F---F--------D---Y-HK-AE- 113
H1O.US.99.99USTWLA --NILT--KFE---A--R---.....QTSP....DPQ...-C-PG--EV--A-A......................GR-G-PN-Y-PQN---L-F---YQD-D......................-----R.-----Q---F---H--------N---D---Y-HK-AE- 113
H1O.US.x.I_2478B --NALR--KFA---A------.....RASP....KPE...DC-PG--EV--Q-A......................AR-G-P--Y-PQN---L-F--SHQD-D......................------.-----------G-F---F--------D---Y--Q-AE- 113
H1N.CM.02.DJO0131 --KI-----IV---EI-----.....RQRPH...EPA..VEP-VG-----Q--A......................NR--L-T---RTN-PTV--V----E-G-.....................-----R.-----------------F------------W-RK---V 116
H1N.CM.95.YBF30 --KI-----LV---EI-----.....RQTQ....EPA.V--.-VGA----Q--A......................NR----IR--RDN-ESI-------E---.....................-----R.-------I---Q-F---F---D-------VW-RK---- 115
H1N.CM.97.YBF106 --KI-----LV---EI---I-.....RQT......PE...-.-VG---V-Q--A......................NR----T---KDN-QTV-------EX.-.....................-----R.-------------F---F-----------VW-RK--E- 110
H1P.CM.06.U14788 --NA-K---LV---A---KIK.....QTTPTTPDPTTPVT-.-PG--EI-KE-A......................QGKG-P-KFSSKN---L-F-D-H-E--......................-X---R.------C------F---F--------D--VY-PE-AE- 119
H1P.FR.06.RBF168 --NA-K---LV---A-----N.....QTAP....ETX.....-PG--EI-KE-A......................QGKG-R-KYNSKN---L-F---H-D--......................----XR.----X--------F---F-------XD---........ 103
CPZ.CD.06.BF1167 --AVLGT.RFP-IDNMLN-I-...................NTPAADAPG-Q--H......................NR-GL-TNTIGTEHDVLQHSGDHTE-A......................-----R.----M----E-L-----W-----------YW-PK-AA- 105
CPZ.CD.90.ANT --SA---IKWV-ARQAIRKIHE..................TNP-DI-PCGNE-A......................SR--L---TIGTEKDVITYS-DHTE-G......................T----R.----M----E-L-----X--------DX--XXLK-AA- 107
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 --N------LV---E--A-I-Q.....AQ...........---PG--SV-----......................A-----TR--PQN-QTL----EMQGH--E....................-----R.---------F-G-F--GY------------Y-R---E- 111
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --KV-----LV---Q-ID----.....QQ...........DP-EG---V-Q--A......................NR----IR--KEN-Q-L----E-KE-A......................-----C.-----------E-F---F--R--------VW-TK--E- 109
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 --N------LV---A--D-L--.....TP...........---EG--PV-----......................R------R--PQ--ETL----E-RD--......................-----R.-------------F----------------Y-----E- 109
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 --A------LV---EI---IK-.....AP...........T---G--EV-Q-IA......................SR--V-IR--PQ--ETL----EMQD--......................-----K.---------F-G-F----------------W-RK--E- 109
CPZ.CM.98.CAM3 --NR-----LV---D----LSE.....LN...........LL-PG--PV-Q---......................A---V-TRH-PQN-QTL----EMQEHN-E....................-----R.---------F---F-------K--------Y-IXXXXX 111
CPZ.CM.98.CAM5 --N------LV--AA--Q-I-Q.....TP...........---SG--PV-Q---......................AR----TR-HTK.YQTL----EM-NH--E....................-----R.-----------Q-F---------------VY-TK--E- 110
CPZ.GA.88.GAB1 --T------LV---E--R-I-E.....AP...........T--EG--EV-K---......................R------R--PE--QTL----EMDN--......................-----R.----T--------F---------------VY-R---E- 109
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 --N------IV---Q----L--.....TQ...........E--EG--EV-Q--A......................RR-----RH-PQ--QTL----EM-Q-D......................-----R.-------------F---------------VY-K---E- 109
CPZ.TZ.00.TAN1 --NIFG..RWP-ARKAI-DLHN..................TSSEP--Q--Q--Q......................NK-GL-TNTLGTSADVLEYSADHTE--......................-----R.-A--M----E-L-I---W--------D--FF-PK-AA- 105
CPZ.TZ.01.TAN2 --NIFG..RWP-ARRAI-DLHK..................SSHEPI-Q--T--Q......................NR-GL-NNTIGTSADVVEYSADHTE--......................-----R.-A--M----E-L-----W--------D--YF-TK-AA- 105
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 --NIFG..RWA-ATE-LR-LH...................A-PAHD-Q--KE-H......................ER-GL-NNTIGTEKDVAHYSQDHTE--......................-----R.-A--M----E-L-T---W--------D---Y-T--AA- 104
CPZ.TZ.09.UG38 --NIFG..KWP-AQRAIQAIHE..................SNPTIK-Q--Q--Q......................AR-GL-T-TLGTSADVINYSHDHSE--......................-----R.-A--M----E-L-----W--------D--PF-TK-AA- 105
CPZ.US.85.US_Marilyn --N------IV---E--N-L-Q.....TQTT.........A--EG--PV-Q--A......................E-----TR--PQN-QTL---DEMTNH-SE....................-----R.-----------Q-F--GF-----------VY-R---E- 113

Nef start R17Y mutation premature stop in Mac239
MAC.US.x.239 ---AI-MRRSRPSGDL-Q-LL-ARGETYGRLLGEVED...GYSQSP-GLDKG-SS.LSCEG.........QKYNQGQYMNTPWR-P-EEREKL-YRKQNMDDID...............E*DDDL--VS-R.-K----T-S--L-I-M---I--------IYY-A--HR- 140
H2A.DE.x.BEN --ASG--KLSKHSRGL---LL-ARGDGYGKQRDASGG...EYSQFQEESG-EQNS.PSCEG.........QQYQQGEYMNSPWR-P-TERQKDLYRQQNMDDVDS..............DDDD.LI-V---.-R--R-E----L-I-M---I------Q-MFY-R--HR- 141
H2A.PT.x.ALI --ASG--KRSGPLQGL---LLQTPGETCGGQCSGSGG...GYSQSQ-GSG-GQKL.PSCEG.........QRYQQGDFMNTPWRTP-TEREKELYKQQNMDDVDL..............DDDDSL--VS--.-R-Q--T----L---M--LI--R-----MFY-E--HR- 142
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST --ASG--KRSEPSRGL---LLQTPGEASGGHWDKLGG...EYLQSQEGSG-GQKS.PSCEG.........RRYQQGDFMNTPWRAP-.EGEKGSYKQQNMDDVDS..............DDDD.L--V---.-R----E---RL-R-M--LI---------YY-D--RRV 140
H2B.CI.x.EHO --SAG--KQSKQQ-GL---LL-ARRGPRGESSGERQE...RSLQYP-GSDKG-NS.PSCDG.........................QK-LG-EGGGKQDSD-DD.................EDNE--VR-R.-G-------F-L---M--------E---IFY-E--HK- 123
H2B.GH.86.D205_ALT --SAG--KRSERQQGL--KLL-VPERPYGRLSGERRE...QSSRSP-ESDK--NS.PSCEG.........................QNARG-EGGGQQDAD-SD.................EDDE--AICKT-I---------L---M---I--Q-----MYY-E--HR- 124
H2G.CI.92.Abt96 --SAG--KRAPQQLGL-K-LLQARGEPYGKLWEGLEE...GYSQYREESGKG-SS.LSCEG.........QQYTQGQFMNTPWR-P-TER-KL-YRXQNNDDVD...............SDDNDL--V--Y.-K----V-S--L-I-M---I--------IYY-E--HR- 141
H2U.FR.96.12034 ---SI--KHSKRSGKL---LLAARGENYGRLWGGLED...GFELYQ-GSGK--SS.RFCEAQG.......QGYSEGEFMNTPWRTP-TGKDKLQYKQQNMDDVD...............EEDNDL--VA-R.-R-A--T----L---M---I------D-IFY----HR- 143
COL.CM.x.CGU1 --SLL-CLNIRQQ-QT-GGVLGRLFGIYWYPGVQAF....RFLRHFRGGYDLRRVAGVERLNICEDG....YMTVP-VLPNCPCPLCYRHPDVYYHNPEPEDV-D..................VEA-CY-M.SRL-V-QA-I-LL--I-C----------I-RTPE-D-L 143
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 ---RN--TQSS.GQEENWGKHFKGGQR.WRYRYLGEES.-KFLPYQPESDKE-NCS...............LTEETFI-NPRREIKCTQRQQ......-DFDQQ...................EE-----K.-R--I-DP---LMI-Y-----------DIFY-A--HA- 126
DEB.CM.99.CM40 ----N--IPSR.GQVGSFGSGSRGLLR.WRYRDLSEQE.-QFSECLLESD-EQSSS...............STE..FW-SPRREIKCTNKQQ......-DLDQT...................EA-----R.---SI-DP---LMI-Y-----------DVFY-A--HA- 124
DEB.CM.99.CM5 ----N--TPSF.GQGKKSGSGSKGLLR.WRYKDLSGEA.-TFSPFLQESDKEQSCY...............STEEPLYADPHREIKCTQR-Q......ECYD--...................HGI--A-R.-R--I-EP---LMI-Y--Y--------DIFY-A--HA- 126
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 --S-N--QAS..GIWGLAPSNKEGRQRKWYWRLLPEQQ.-KWWPSPDGSD-A-KLSSTRLLEHDEDEETFVDAEEIIQSSPALDPQHPRIHQY....VVDHDD-...................EE-----R.-RR--HAP---DMI-M----------QDIFY-P--HA- 143
DRL.x.x.FAO ---QN--KREEAYARFYK-L--.............GYG.AKGGNLDYHQLEPS-PLLRKWQPFPGGLDKA......QRSSS---LDTTHMQ-A-AEKDVTLPT-EE..........QPSEEEEEE-----C.--R---EP---DL--F----------K-IWW-L--ET- 139
GOR.CM.04.SIVgorCP684con --NA-K---FV---A------.....QTSPEP........DP-PG--EV-IA-A......................QR-G-PAKY-PKN-Q-L-F---H-N--......................-----V.---------F-G-F---F-----------VF--A-S-- 112
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con --NT-K---F----A------.....QTSPEP........KP-PG--EV--V-A......................QR-G-PAKY-PRN-Q-L-F---H-D--......................-----X.---------F-G-F---F-----------VF--A-SE- 112
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 --SSN--RQQQ-LLKLWRGL-GKPGAD.WVLLSDPLIG..QSSTVQEECGKA-KK.....................SW-K...GKMTPDGRRLQEGDTFDEWDD.................DEEE-----Q.-R----Q----L---F-----S----D-IYY-E--EK- 125
GSN.CM.99.CN166 --S-N--QQQQESS-ALLSS-GTGQRP..YFTLVDEYG.-NFWLSPD-SDKGRRYY...............LTEEP-..PKRG-.............LE-Y-PS.......................C--R.-R----DP---VM---------------MFYCED-HQK 113
GSN.CM.99.CN71 --S-N--QQSQESS-ALLSSHGTGQSP..SFRLLDEYG.-NSWLSPD-SD-GRRYY...............LTEES...PSRQN.............CIDY-PS.......................C--R.------DP---LM--------------AMFYCED-HQK 112
LST.CD.88.SIVlhoest447 --NIFG-PAAD--WKTLR-L-A.............GAG..TRSEGTEETYQQ-M........................QETSD...........-DKRRDGDSD.................SEEE-----R.--R--CSP---TLI-----I---------YW------- 102
LST.CD.88.SIVlhoest485 --NIFG-PAAD--WKTLR-L-A.............GAG..TRSEGTEETYQQ-M........................RETSD...........-DKRKDGDSD.................SEGE-----R.--R--CSP---TLI-----I---------YW------- 102
LST.CD.88.SIVlhoest524 --NIFG-P-ADS-WR-LRKL-A.............GSG..TR-EGTEESYQK-M........................EQTLG...........-DKTE-.DGD.................SDSE-----R.--R--CSS---TLI-----I---------YW----N-- 101
LST.KE.x.lho7 --NAFGRPAAD--WKTLR-F-A.............GSG..RN-EGTEDSY-A-I........................EKTSN...........-AKRRDGDSD.................SEEE-----K.--R--CSP---TLI-----I---------YW------- 102
MND-1.GA.x.MNDGB1 --SSQ--KRSEA-VRYSSAL-Q.............LVG....GPVTPDGYKQI-S..................SQGAEKQSLLRGR-YGTYSEGLDKV-NDPLTKDEKLDLTQQD....PEEEEE-----C.R--S--VPS--DLI-F---I------G-IYY-R--EE- 130
MND-2.CM.98.CM16 ----S--QQEEKYLKYYKA---.............GYG....-EGTNGDYQQ-HASEPLLG....................AL-TSQEEFDREQKSSST.....................DEEEET----Y.--C-V-EP---DL--MP-----------IW--K--EE- 111
MND-2.GA.x.M14 ----S--QREQ-YAKYYKAL--.............GYG....-EGTNLDYQL--EQRLLEG....................PLGTSLGASDKELKSCSTKVD.................DEQKEER----Y.-TQ-V-EA---NLI-M------------IWF-R--EE- 115
MND-2.x.x.5440 ----S--QREQHYIKYYKAL--.............GYG....-EGTNLDYQV--EQQPLAG....................A-GTSL-ASDKVLRPYST-RDLRHQQDVTLPSEKEQPSDEEEE.-----Y.-TQ-VPEA---DLI-M------------IWW-K--EE- 131
MNE.US.x.MNE027 ---AT--KRSKSPGDL-Q-LL-ARGETYGRLWEGLED...GYSQSL-GSDKS-SL.LSCEG.........QKYNQGQFMNTPWK-P-GEREKL-YRKQNMDDID...............EEDDGL--V--R.-R----A----L---M---I--------IYY-E--HK- 141
MON.CM.99.L1_99CML1 --S-N--QQSPLSS-PLLGSQSSGRMR..YFMLEDDYG.-QSWLSPD-SD-ERKYS................LTEGRN-KQRRQP............LDDDDDD...................DG--C--R.-R----DP-W-LMM----Y-------GEMFYCED-HRK 119
MON.NG.x.NG1 --S-X-XQPAQEPLMPSHGSQSSGQTR..SFAWEDDYG.-DSWLSPD-SD-GRRFS................LTEGRNHRSNRRP-TV.........VDDAD-DQ..................DLP-C--R.-M----DP-W-IMM------------DK-FYCXDXHQK 123
MUS-1.CM.01.CM1239 --S-N--QQEQQPL-SSPSSPGTGQSP..YFRLVDEYG.-NSWLSPD-SD-GRKYS................LTEGS...NERPL............IE-H-RS.......................C--R.-R----DP---MMI----Y---------MFYCEE-HQK 112
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 --S-S--QPAQQSLISSPPSPGTGRKQ..YFKLVEEYG.-NSWLSPD-SG-GRRYS................LTEGA...SKRPV............IE-H-RT.......................C--R.-R--I-DP---LM--M------------MFV-TE-LQK 112
MUS-2.CM.01.CM1246 --S-N--PQSQERS-PLRSSHGTGPNR..YFSLVKKYG.-NSWLSPD-SA-GRKYS................LTEN-...GRRQI............IE-H-CS.......................C--R.-K--I-DVN--LMI----Y--K-R----MFVCID-LQK 112
MUS-2.CM.01.CM2500 --S-N--KESQQPLMGSPSGPQTGQTP..YFKLVNNYK.KHSWLSPN-SA-GRKYS................LTKGS...NKKAI............IKKHKRS.......................C--R.--H-IQNP---LIIN-------------MFY-EE-HQK 112
OLC.CI.97.97CI12 --SIC-RRNRE-EVLY-RLRSN......................WGEKEQKQ--.........................SEDQHQ-NLAIESLMTGDTDTDDL-G......................---K.----V-QA---TLIE-------------MYW-P--ENL 100
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 ----S--H-QS-LVRW-QK-LTTPGEGYSRWHDNLQDGQPRV-EGS-K----FS......................IR-GF.TIE-QQSVD-MD-Y-ETDDTL......................-----K.------A-SF-L-I-M------------IYY-I--HR- 124
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 ----S-----A-LQKW-N--LTSSGEAYALLHKTLQDGPARC-EGS-R----FL......................SR-G-.TIE-QQSVD-ID-Y-ETDDTL......................-----K.---------F-L-I--------------IYY-T--HR- 124
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 ----S--N-AA-LLRW-FK-LTTPGEGYVRWHETLLDGQPWC-EGS-R----FV......................IR-G-.TAE-Q-SIDDID-Y-DTDDTL......................-----K.--------S--L-I-M------------IYW-I---R- 124
RCM.NG.x.NG411 ----S--A-AA-LRRW-GL-LTTPGEDYARFAETLQDGQPRC-EGS-R----FL......................TR-GF.TIE-QQSVD-ID-Y-DTDDTL......................-----R.----I---S--L-I--------------IYF-E--RR- 124
SAB.SN.x.SAB1 ----S--QQQRHSLWLWSKL-QAPVIQYDMLADPLLG...QSSHIQEECAKS-RD.....................GLIRQGD-SRTEEGVKMKHQGR-PSWYDE................DEEE-----R.-CL---A----L-I-FG-----------IYY-E--KK- 129
SMM.CI.79.SIVsmCI2 ---NI--KRARKPHGP---LLQARGETYGRLWEGLEE...GYLQPR-ELG--WSS.LSCEG.........QTYSEGQFMNTPWK-PVKERGKLKYGRQCMNNVG...............EDDKDL--VA-R.-KI---E----L-I-M---I-#------IYY-E--HK- 140
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 ---AG--MRSKRHGGL---LL-ARGETYGRLWEGLEE...GYGQSL--SGKG-NL.PCCEP.........QRYNQGDFVNTPWR-P-REKEK..YRQQNMDDVD...............EEDDELI-VA-M.NRI---A-S--L-I-M---I--------IYY-H--HR- 139
SMM.SL.92.SIVsmSL92A ---NT-SKACKKPQSL-DKLLSARGEQYGRLWDTLEE...GSQRSQ-GSG--WN..LHSIE.........QKYSPGEYMNTPWR-P-REREKG#....NMDDID...............EED...--IA-R.-KI---A----L-I-M---I--------IYY-E--HK- 132
STM.US.89.STM_37_16 --ASG--KQRKQHGEL---LL-ARGETYGKLLEGLGE...GSGPSQ--SDKG-NS.HSCEP.........QRYNEGQFMNTPWK-P--ES-KLEYRQQNMDDVD...............EEDDNL--VA-H.-R----E----L-I-----I-S------IYY-E--HR- 141
SUN.GA.98.L14 --NAFGRP-EV--VRTLF-L.-AGSGT............RAEPAGREYHRLRR...QEVEP...............................LVSA-NGGPNGI.................EQEE-E---R.--R--CKP---QLI-----I---------WY-RT-EE- 105
SYK.KE.x.KE51 --SQS--KQPSR-DEKWRTRWWPFGKPY...SPMPDELLRMSQPYHEDFD-GWRST...............LTEPILD..PKRDFD.SGGKKWNAGDICHD-GDE..................DL-----L.-------L---L-I-----I-R----Q-MFFC-K-HE- 130
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM --STS---QQLRSEGKYAIGW-LFGKQY...TPLPDELSR-LQPCR-GFDKAWRST...............LTEPIDPHGPDRDWGHSGGQKFSPGDIVQD-GDT..................GL-----C.--T---TL---L-I-----I-N----Q-MNYCEK-DE- 133
TAL.CM.00.266 --SVK--LLGETASQRLQGSHGGGRMVY...WRLRDGQVKRSQLSP--RGK--NIALLD.........EEWQATGADYMGKALTQGEVWYEK......EQE-NDM..................EL-----R.-K----TC---LGI-F-F--------K-IFYNK--HA- 133
TAL.CM.01.8023 --SVK--LLGETASQRLQGSPGAGRLVY...WRLRDGQCRQLQRSR-ERGKG-NIALLD.........AGWQASDANWMGKAL-EGEVWYEK......EQE-NDM..................EL-----R.-------CN--LGI-F-F--------K-IFYNN--HA- 133
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 ---SN--REQQ-LLRLWRAL-KAPVVRYGMLADPLIG...QSSNIQEECDKNWNG.....................GSTRR..GKSTPEGRKL-ADDTWDDW-P.................EEEE-----R.-R----Q----L---F------------IYW-PK-EQ- 126
VER.DE.x.AGM3 --LGN--PQHKKQLSLWHALHKTRATRYGLLADPLIG...QSSTLQEECDKA-KE.....................SLIRKRNGKMTPEGRKLQEGDKWDEWSD.................EEDE-----R.-R----Q----L---F----------D-IYY-D--NQ- 128
VER.KE.x.9063 --LGN--PQHKKHVSLWHALHKTQVTKYGLLADPLIG...TSSAVQEEYDKG-RK.....................SLIRKRNG-MTPDGRRLQEGDEWDEWSD.................DEDE-----K.-R----Q----L---F----------D-IYY-E--NR- 128
VER.KE.x.AGM155 --LGS--PQHKKQL-IWRALHATRHTRYGLLADPLIG...QSSTLQEECDKG-RK.....................SLIRKRNG-MTPEGRRLQDGDQWDEWSD.................EEDE-----R.-R----QI---L---F----------D-IYY-D--NK- 128
VER.KE.x.TYO1_patent --SQN--PAHKKYSKLWQALHKTHVTRYGLLADPLIG...TSSTVQEECDKA-RK.....................SLIRKQNG-MTEEGRRLQEGDTW-EWSD.................DEEE-----R.-R----Q----L---F----------D-IYY-D--NK- 128
WRC.CI.97.97CI14 ---VF--T--EEHMERYA-RLQRAGRRIRRQ.........RYQQLAAERQQQAVE.....................SGCLLPD-AQ-LI--EE-SVKEDSSD-DEG...................------.----I-QP-F-LL-----LF-------DIFW-A--EE- 120
WRC.CI.98.98CI04 ---IF--E--EQRMHAYA-RLQRAGRKQRRK.........RYQKIATERQQVAVE.....................SGNLLPD-AQ-LIR-EEDSSKEDSSDD-E....................-----H.----I-QA-F-LL-----LF-------YIFW-P--EE- 119
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ---VF--D--EQRMLRYR-RLLRVGRKERRR.........RYTRLAAERQAEAAA.....................SGELLPD-AQTLIR-EEDSSKEDSSDDDA....................I----R.------QA-F-IL-----LF-------DIFW-P--EE- 119

H
IV

Sequence
C

om
pendium

2013
443



PLVProteins

PLV
Proteins

N
ef

HXB2 premature Nef end normal Nef end
H1B.FR.83.HXB2 LDLWIYHTQGYFPD*QNYTPGPGV.......RYPLTFGWCYKLVPVEPDKIEEA.NKGENTSLLHPVSLHGMDDP..EREVLEWRFDSRLAFHHVARELHPEYF.......................................KNC* 205
H1A1.UG.85.U455_U455A ----V-----F---W--------I.......---------------D-AEV---.TG---N-----ICQ--V--E..-K---M-K---T--LK-R-Y-----FY.......................................-D.- 206
H1C.ET.86.ETH2220 ----V-N---F---W---------.......---------F-----D-SEV--I.-E---NC----A-----E-E..D----K-K---H--RR-M--------Y.......................................-D-- 208
H1D.CD.84.84ZR085 ----V-----F---W--------I.......---------FE----D-EVV-K-.TE--DNC----ICQ---E-E..-K---V---N-----E-K-K-KY----.......................................---- 216
H1F1.BE.93.VI850 ----V---------W--------I.......-----L---F-----D-EEV-K-.-E---NC----M-Q---E-E..D----R-K---S--LR-I---R---FY.......................................QD.- 206
H1G.SE.93.SE6165_G6165 ----V-N-------W--------T.......-F-------F----MD-AEV---.-----N-----ICQ---E-E..D----V-----S--RR-I--------Y.......................................-D-- 208
H1H.CF.90.056 ----V-N-------W--------E.......-F-------F-----N-QEV-Q-.-E---N-----M-----E-D..G----M-K------LT-L--VK----........................................-D-- 207
H1J.SE.93.SE9280_7887 ----VHN-------W--------I.......---------------D-SEV---.-E---NC----ICQ--IE-E..-----Q-K---S--RR-I-------FY.......................................-D-- 204
H1K.CM.96.96CM_MP535 ----V-----F---W--------I.......---------------D-AEV--T.TE--DNC----INQ---E-E..H--I-M-K---S--RR--------D-Y.......................................-D-- 216
H1O.BE.87.ANT70 ----V-N---F---W--------T.......-F------LF-----SEEEA-RLG-TC-RAN----ACA--FE-T..HK-I-M-K--RS-GNT---MIT---L-Q......................................-D.- 214
H1O.CM.91.MVP5180 ----------F---W-C------P.......-F------LF-----SAEEA-RLG-TN-DA-----ACN--AE-A..HG-I-K-Q--RS-GLT-I-LQK---L-P......................................-..- 212
H1O.CM.94.BCF06 ----VH----F---W--------P.......--------LF-----SAEEA-RLG-SS-DA-----ACNY-DE-E..HK-I-K-Q--RS-GLT---LQK---L-P......................................-..- 211
H1O.CM.96.96CMA102 ----V-N---FL--W--------T.......--------PF-----SEAEA--LG--SDRAK----ACN--FG-R..HG-I-K-Q--RS--IT---KVTN--L-L......................................-D.- 215
H1O.CM.98.98CMA104 ----VHN---FX--W--------T.......-F------MF-----SEAEA--LG--H-RAK----ACA--FG-A..HG-I-K-Q--RS-GLT---KIT---L-P......................................-D.X 214
H1O.CM.99.99CMU4122 ------N---F---W--------T.......-F------LF-----SEAEA--LG--CVTAK----ACN--SE--..HG-I-K-Q--RS-GNI---KVT---L-L......................................-D.- 212
H1O.CM.x.pCMO2_3 -----H----F---W--------T.......-F------LF-----SEAEA--LG--C-RAK----ACN--FG--..HG-I-K-Q---S-GRT---MIT--DL-H......................................-D.- 212
H1O.FR.92.VAU ----VH----F---W--------T.......-F------LF-----SEAEA-ALG--C-RA-----ACN--YE-Q..HK-I-K-Q--RS--NT---LIT---L-S......................................-D.- 216
H1O.SN.99.99SE_MP1299 ----V-----F---W-G------P.......-F------LF-----SEAEA--LG--C-RA-----ACN--FE-N..HGQI-K-Q--RS-GST---MVTN--L-N......................................-D.- 212
H1O.US.99.99USTWLA ----V-----F---W--------P.......--------LF-----TEQEA-QLG--D-GAM----ACN--SE-H..HG-M-K-Q---S-GIT---MVT---L-I......................................--.- 212
H1O.US.x.I_2478B -----H----F---W--------T.......-F------LF-----TE-EAKRLG-VC-RAH----ACN--FE--..HG-I-K-Q--RS-GNT---KIT---L-P......................................-D.- 212
H1N.CM.02.DJO0131 ----V-----F---W--------T.......-F-------F----LSAEAV---.-E-D-NA----LCQ--V--G..HK---Q-Q---S--RR-I------DFY.......................................---- 214
H1N.CM.95.YBF30 ----M-----IL--WH-------I.......---V-----F----LSAEEV---.-E-D-NA----ICQ--A--D..HK---V-----S--RR---------FY.......................................---- 213
H1N.CM.97.YBF106 ----V-----F---W---------.......---XC----F----LSEEAV---.-E-D-NA----ICQ--V--D..HKQ--V-----S--RR---K----DFY.......................................---- 208
H1P.CM.06.U14788 ----------F---W--------E.......--------LF-----SEVEA--MGD-Q-KAK----ACTY-FS--..HK-I-V-K---S-GRE---LQK---L-.......................................IKD- 218
H1P.FR.06.RBF168 ................................................................................................................................................... 103
CPZ.CD.06.BF1167 --T-MFN---I---W---------.......----CR--LF----AD-PEED-R......NL-M--ACSY-R---..NG-L-V-K---E--RR-I---R-----.......................................-..- 196
CPZ.CD.90.ANT --M-MFN---I---W----EE---.......----CR---F------SPPDD-R......NI----ACT--DG--..HK-I-R-E--AS-MRR-I---R-----.......................................RD.- 199
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 ----V-----F---W---------.......---------F----LT-EEV-K-.-E-DTNI----ICQ-EIE-E..HG---V--Y-----LR-I---Q----Y.......................................QD.- 208
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ----V-----I---W---------.......---------F----LS-EEV---.-Q-D-NV----MCQ---E--..DK---V-----S--RV-R-------FY.......................................Q--- 207
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 ----V-----F---W---------.......---V-----F-----D-TDV---.-E-D-NV----MCQ--QE-E..H----M-Q---H--LT-R--------Y.......................................-D-- 207
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ----V---------W---------.......---------F----LP-EEV-K-.-E---NC----MCQ---E-E..-----V-T---K--LR-L---K----Y.......................................RD.- 206
CPZ.CM.98.CAM3 X-HGY-----F---W---------.......-----Y-G-F----LT-EEV-Q-.-E-D-NI----ICQ---E-A..HG---V--------LR-I---Q----Y.......................................Q-.- 208
CPZ.CM.98.CAM5 ----V-----I---W---------.......---------F----LT-EEV-K-.-E-DTNI----ICQ---E-E..HG---V--------LK-L---Q----YGDHNPAPAQ.................................- 214
CPZ.GA.88.GAB1 ----V-----F---W----T---T.......-F--C----F----LTEEQV-Q-.-E-D-NC----ICQ---E-E..DK---V--------LR-I---Q----Y.......................................-D.- 206
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 ----V---------WN--------.......-----Y---F-----S-EAV---.----DNL----LCT--FE-E..-K---I-K---Q--LR-L---K----Y.......................................RD.- 206
CPZ.TZ.00.TAN1 --T-M-N---V---W--------I.......----CR--LF-----D-PEDD-K......NI----ACS--TT--..DG-T-I-----S--RR-I---RY----.......................................-..- 196
CPZ.TZ.01.TAN2 --T-MFN---I---W---------.......-----R--LF-----D-PEDD-Q......NI--R-ACS--SN--..-G-T-I-----S--RR-I---RY----.......................................-..- 196
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 --T-M-N---V---W---------.......----CR--LF-----T-PEDD-R......NI----ANS--RE--DGDG-T-M-Q--TS--RR-I---R-----.......................................-..- 197
CPZ.TZ.09.UG38 --M-M-N---I---W--------I.......----CR--LF-----D-PEDD-R......NI----YCS--RE--AG-G-N-I-C---S-SRR-I---RY----.......................................-..- 198
CPZ.US.85.US_Marilyn ----V-----I---W---------.......-----Y---F----LTEEEV-Q-.----TNI----MCQ---E-E..HG---I-Q--TE--RR-R-K-------.......................................R-.- 210

max HIV-1 similarity normal Nef end
MAC.US.x.239 --IYLEKEE-II--W-D--S---I.......---K----LW-----NVS..D--QEDE.EHY-M--AQTSQW--..PWG---A-K--PT--YTYE-YVRY--E-GSKSGLSEEEVRRRLTARGLL...NMADKKETR.........- 263
H2A.DE.x.BEN --IYLEKEE-II--W----H----.......---MY---LW---S--LS..Q--EEDE.ANC-V--AQTSRH--..EHG-T-V-Q---M--YNYK-FT-Y--E-GHKSGLPEKEWKAKLKARGIP...YSE...............- 258
H2A.PT.x.ALI --IYLEKEE-II--W----H---I.......---MF---LW-----DVP..Q-GEDTE.THC-----QTSRH--..THG-T-V----PK--HDYK-FI----E-GYKSGLPEDEWKARLKARGIP...FSKNRNS...........- 263
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST --IYLEKEE-IIG-W----H----.......---KF---LW-----DVP..Q-GDDSE.THC-V--AQTSRF--..PHG-T-V----PT---SYE-FIRY--E-GYKSGLPEDEWKARLKARGIP...FS................- 256
H2B.CI.x.EHO --TYLENEE-IVSGW----H----.......---KF---LW----INMI..A-P.EDE-THC-V--AQTSAW--..PHE-T-V-Q---L--YDY--FSRF--E-GYQSGMPEKEWKAKLRARGIP...................TE- 239
H2B.GH.86.D205_ALT --TYFENEE-IVSGW----H---I.......---KY---LW------VP..AATREEE-THC-M--AQISSW--..IHG-T-I-Q---L--YDY--FNRF--E-GYQSGLPEEEWKARLKARGIP...................TD- 241
H2G.CI.92.Abt96 --IYMEKE--II--W----A---I.......---X----LW-----TVS..D--QEDE.THC-V--AQTSPW--..P-T---A-K--PT--YDYR-FI----E-RWKSGLPEAVWKEKLKQRGLP...................IE- 257
H2U.FR.96.12034 --IYLENEE-II--W----S---T.......-W-MC---LW--E--DAN..DK-QEDE.RLY-VGSAQTSCEE-..HWG-A-V-K---S--YSYQ-FIKC--E-GSKSGLSEEEVKRRLTARGLP...V..............---- 261
COL.CM.x.CGU1 IEQYA-IEW-CLKGWLE-EDEL-EDGALKED-K--VA--LW---YI-QL..........................GEY.AYSYDLSLLSVTSRKKKKPQQVAIEMVD.......................................- 224
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 -E-HAQNEW-II-GWLQ--E---I.......---KY--FLF------IADPDYENDER..NI---DAHQGQ-..EDPYK-R-V-K---Q--YCYK-GHEAHTKETHTRRCM..FP............................-RK- 232
DEB.CM.99.CM40 -E-HAQNEW-II-GWLQ--K----.......---IY--FLF------IADPDYENDER..NI---DAHQGM-..EDPH--R-V-K---T--YCYK-GHAEQR..EHTRRCM..FP............................-RK- 228
DEB.CM.99.CM5 -EIHAH-EW-II-GWLK--E---P.......---TY--FLF------IADPDYENDER..NI---DAHQGQA..EDPHK-R-V-K---S--YCYK-GHEAHKP.EHNRRCM..FP............................-RK- 231
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 ---YAQNEH-FITGW-T--D---I.......----E--FLW-----TIEE.-YDNKEE..NC---DRYEGQQ..ADPW--T-V----PE--WCYK-GHKKLQTSQHNNYCQ..RAK...........................PRK- 249
DRL.x.x.FAO ---YAQNEW-FIKGW-S--K---I.......---KM--FLF------V-EDLV...NQQCNR--N.S-QM-PI-D.P-G-R-M-Q--PG--YTFQ-CIH---E-GHVKSIKS.....VEEPGCCKRKWWQFKPTTEGCHGDNLQK-- 269
GOR.CM.04.SIVgorCP684con ----V---------W---------.......-----Y--LF-----SEAEA--MGTAS-RAI----ACS--R---..HG-T-V----RA-GTT---LQK---L-.......................................QRD- 211
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con ----V---------W--------I.......--------LF-----SEAEA--MGTAS-RAI----ACS--R---..HG-I-V----RA-GTT---LQK---L-.......................................-RE- 211
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 -N-YALNEW-IID-W-A-S----I.......---RV--F-F-----DLH..---R-CE.RHC-M--AQMGEDP-GIDHG---V-K--PK--VEYRP..DMFKDMH.......EH.............................AKR- 224
GSN.CM.99.CN166 -EQYA-LEW-LV-GWLSF-----T.......---TIP-F-IC-R--ATTEDS-PGDDE..YL-T--AYQGRS..EDQHK-F-VFS-C-K--..IKSGIQLDQLQQEERKMR..LTAN..........................RFL- 219
GSN.CM.99.CN71 -ESYC-YEW-IV-GWLQW-----I.......---TMP-F-WC-R--AMTEDS-PGDDQ..YL-N--AYQGQQ..EDHH--I-VFS-C----..LKSGWQMNQLQQEERKKR..LTAN..........................RFL- 218
LST.CD.88.SIVlhoest447 -C-YCENEW-LIG-FMT--D---T.......-F--A---LWQ-E--AC-EYTDP..SDYRQC---.S-QL-VQED.PWG-R-I-H-NPM--VDY--LRKQ-KSIQASAIGL................................QRK- 206
LST.CD.88.SIVlhoest485 -C-YCENEW-LIG-FMT--D---T.......--------LWQ-E--AC-EYTDP..SDASQC---.S-QL-VQED.PWG-R-I-H-SPM--VDF--LRKQ-KSIQASSLSLN...........C...................-RK- 208
LST.CD.88.SIVlhoest524 -T-YCENEW-LIG-FM---D---T.......----A---LWQ-E--AC-EFKDP..SD-RQC---.S-QL-VLED.PWG-R-I-H-NPM--VDY--LRKQ-ASVQATAMRFN...........C...................ERK- 207
LST.KE.x.lho7 -I-YCENEW-LIG-FM---D---T.......--------LWQ-E--AC-EYKDP..SD-TQC---.S-QL-VLED.PWG-R-I-H-NPM--VDFI-LKKQ-AKIQNTAFAFD...........C...................-RK- 208
MND-1.GA.x.MNDGB1 ---YAENEW-FE-GW-Q--T---T.......---K---FLF--E--SRAIGD-...YAA-NH---.S-QLCPQED.P-G-T-M-SGTLI-PMTLQH..................................................- 215
MND-2.CM.98.CM16 ---YAQNEW-FI-TW-S--D---I.......---K--RFLF--C--AVPPDQ-...NN-CNK--Q.S-QL-IQEE#PWG-R-V-K---G--YTFY-PIKR-GE-KHVQSISHIAYAKEHKPECCKRKWWQF...............- 231
MND-2.GA.x.M14 -N-YAQNEW-FI--W-E--S---I.......---KR--FLF--I--QVPPDQ-...NQ-CNR--N.S-QL-IQEE#PWG-R-M-K--PE--YTFY-PIKC-KEYRHVTSLSYTAYQ..EKSDCCKRKWWQF...............- 233
MND-2.x.x.5440 ---YAQNEW-LI-NW----K---I.......---K---FLF-----AVSPPL-...ED-CNR--N.S-QM-IQED.P-G-R-M-K---G--YTFY-PIIR--EYKCVTSLSYEAYKKEEKPDCCKRKWWQF...............- 251
MNE.US.x.MNE027 --IYLEKEE-IV--W-D--S---P.......---K----LW-----NVS..D--QEGE.ENY----AQTSQW--..PWG---V-K--PT--YTYE-YIRY--E-GSKSGLSEEEVRRRLTARGLL...KMADKKETS.........- 264
MON.CM.99.L1_99CML1 IEQYA-LEW-LI-GWLQ--E----.......---TMP-FLWC-R--ATTEDS-EGDED..FL-T--AYQGR-E-..PH-QF-VFS-C-K--..VKSGRQLAQLQQEERKKR.......LAANRIL.....................- 225
MON.NG.x.NG1 -EQYA-VMW-LV-GWLQF-X----.......---TIP-FLWC-R--AIQEDS-DGDXE..FL-T--AYQGRDE-..PHKQF-VXS-C-K-G..VKSGPQLD-LQQEERKRR.......LTANRIL.....................- 229
MUS-1.CM.01.CM1239 -ETYT-VDW-IV-GWLQF-E---T.......---TLP-FLWC-RE-AITEDS-EGDEE..YL-T-AAYQGKEE-..PHKQF-VFS-C----..MKSGRQLDQIQQEERKRR.......LTANRIL.....................- 218
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 -ET-A-VEW-II-GWLM--D---T.......---KIP-FLWC-RE-AMTEGS-EGDDQ..YL-D--AFQGREE-..HHKQF-VFS-C----..LKSGLQLDQMQQEERKKR.......LATNHIL.....................- 218
MUS-2.CM.01.CM1246 -ETYA-VKSKIV-RSLI--D---T.......---RQP-FLWC-R--AMTEES-PGDDQ..YL-T--AYVGRDE-..HHK-F-VFS-C----..LKSGPQLNQIQQKERKRR.......LTANRIL.....................- 218
MUS-2.CM.01.CM2500 -ETYA-VEW-LI-GWLM--E----.......----MP-VLFC-R--HITENS-LGDDE..HL-C--AFIGREE-..PHK-F-VFS-C----..LKSGRQLNQMQQEERKRR.......LAANRILSQSP.................- 222
OLC.CI.97.97CI12 IY-YALNCW-IIGNF-ATEEVEEGTL.....-R-K-P--LWD-RR---LPETLEERG.......................................................................................... 152
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